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(57) Abre^ge* 



L* invention a pour objet un polypeptide ayant une sequence d'acides amines qui denve de celle de la sous-unit6 Tbp2 du rgcepteur 
transferrine d'une souche de Neisseria meningitidis de type IM2169 ou IM2394 dont les premier, deuxieme et troisieme domaines sont 
de*finis par alignement au maximum d'homologie, sur la sequence de la sous-unite" Tbp2 de la souche de reference respective, IM2169 
ou IM2394, notamment par d616tion totale ou partielle d'au moins un domaine de ladite sous-unit6 Tbp2 de type IM2169 ou IM2394, a 
condition que le premier et le deuxieme domaine ne soient pas simultan£ment et totalement 66\6t6s. 
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FRAGMENTS Tbp2 DU RECEPTEUR TRANSFERRINE DE NEISSERIA MENINGITIDIS 



La presente invention a pour objet des polypeptides derives de la sous-unite Tbp2 
du recepteur transferrine de Neisseria meningitidis, leur utilisation a titre therapeutique 
notamment vaccinal, ainsi que les fragments d'ADN codant pour ces polypeptides. 

D'une maniere generale, les meningites sont soit d'origine virale, soit d'origine 
bacterienne. Les bacteries principalement responsables sont : A r . meningitidis et 
Haemophilus influenzae, respectivement impliquees dans environ 40 et 50 % des cas de 
meningites bacteriennes. 

On denombre en France, environ 600 a 800 cas par an de meningites a A r . 
meningitidis. Aux Etats-tinis, le nombre de cas s'eleve a environ 2 500 a 3 000 par an. 

L'espece N. meningitidis est subdivisee en serogroupes selon la nature des 
15 polysaccharides capsulaires. Bien qu'il existe une douzaine de serogroupes, 90 % des cas de 
meningites sont attribuables a 3 serogroupes : A, B et C. 

II existe des vaccins eflicaces a base de polysaccharides capsulaires pour prevenir les 
meningites a N. meningitidis serogroupes A et C. Ces polysaccharides tels quels ne sont que 
20 peu ou pas immunogeniques chez les enfants de moins de 2 ans et n'induisent pas de 
memoire immunitaire. Toutefois. ces inconvenients peuvent etre surmontes en conjuguant 
ces polysaccharides a une proteine porteuse. 

Par contre, le polysaccharide de A' meningitidis groupe B n'est pas ou peu 
25 immunogene chez l'homme, qu'il soit sous forme conjuguee ou non. Ainsi. il apparait 
hautement souhaitable de rechercher un vaccin a l'encontre des meningites induites par N. 
meningitidis notamment du serogroupe B autre qu'un vaccin a base de polysaccharide. 

A cette fin, differentes proteines de la membrane externe de N. meningitidis ont deja 
30 ete proposees. II s'agit en paniculier du recepteur membranaire de la transferrine humaine. 

D'une maniere generale, la grande majorite des bacteries oni besoin de fer pour leur 
croissance et elles ont developpe des systemes speciftques d'acquisition de ce metal. En ce 
aui concerne notamment A ; . meningitidis qui est un pathogene strict de l'homme, le fer ne 
35 peut etre preleve qu'a partir de proteines humaines de transport du fer telles que la 
transferrine et la lactoferrine puisque la quantite de fer sous forme libre est negligeable chez 
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l'homme (de l'ordre de 10-18 M j s en tout cas msu ff lsante pour permettre la croissance 
bacterienne. 

Ainsi, N. meningitidis possede un recepteur de !a transferrine humaine et un 
recepteur de la lactoferrine humaine qui lui permettent de fixer ces proteines chelatrices du 
. fer-et-de capter par la suite le-fer-necessaire-asa-croissance. 

Le recepteur de la transferrine de la souche N. meningitidis B16B6 a ete purifie par 
Schryvers et al (WO 90/12591) a partir d'un extrait membranaire. Cette proteine telle que 
purifiee apparait essentiellement constitute de 2 types de polypeptides : un polypeptide d'un 
poids moleculaire apparent eleve de 100 kD et un polypeptide d'un poids moleculaire 
apparent moindre d'environ 70 kD, telles que reveles apres electrophorese sur gel de de 
polyacrylamide en presence de SDS. 

Le produit de la purification notamment mise en oeuvre par Schryvers est par 
definition arbitraire et pour les besoins de la presente demande de brevet, appele recepteur 
de la transferrine et les polypeptides le constituant, des sous-unites. Dans la suite du texte, 
les sous-unites de poids moleculaire eleve et de poids moleculaire moindre sont 
respectivement appelees Tbpl et Tbp2. 

D'autre part, depuis les travaux pionniers de Schryvers et al, on a decouvert qu'il 
existait en fait au moins 2 types de souches qui different par la constitution de leurs 
recepteurs de la transferrine respectifs. Ceci a ete mis en evidence en etudiant des extraits 
membranaires de plusieurs dizaines de souches de N. meningitidis d'origines variees. Ces 
extraits membranaires ont tout d'abord ete soumis a une electrophorese sur gel de 
polyacrylamide en presence de SDS, puis electrotransferes sur feuilles de nitrocellulose. Ces 
feuilles de nitrocellulose ont ete incubees : 

a) en presence d'un antiserum de lapin dirige contre le recepteur de la transferrine 
purifie a partir de la souche TV. meningitidis B16B6, aussi appelee IM2394 ; 

b) en presence d'un antiserum de lapin dirige contre le recepteur de la transferrine 
purifie a partir de la souche N. meningitidis M982, aussi appelee IM2169 ; ou 

c) en presence de la transferrine humaine conjuguee a la peroxydase. 
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En ce qui concerne a) et b), la reconnaissance des sous-unites du recepteur de la 
transferrine est revelee par addition d'un anticorps anti-immunoglobulines de lapin couple a 
la peroxydase, puis par addition du substrat de cette enzyme. 

Les tableaux I et II ci-dessous indiquent le profil de certaines souches 
representatives tel qu'il apparait sur gel de polyacrylamide a 7,5 % apres electrophorese en 
presence de SDS ; les bandes sont caracterisees par leur poids moleculaires apparents 
exprimes en kilodaltons (kD) : 



10 





Souches 




2394 (B; 2a; P1.2:L2,3) 


2234 (Y; nd) 




Tableau I 


2228 (B; nd) 


2154 (C; nd) 


550 (C; 2a.) 




2170 (B; 2a:Pl .l:L3) 


2448 (B; nd) 


179 (C; 2a:P1.2) 


Detection avec 


93 


93 


99 


l'antiserum 








anti-recepteur 2394 


68 


69 


69 


Detection avec 








l'antiserum 


93 


93 


99 


anti-recepteur 2169 








Detection avec la 








transferrine 


68 


69 


69 


peroxvdase 









N.B. : Entre parentheses sont indiques dans l'ordre le serogroupe, le serotype, le sous-type 
et I'immunotype. 



15 



WO 95/33049 

PCT/FR95/00701 



-4- 




WO 95/33049 



PCT/FR95/00701 



5 - 



10 



15 



Les resultats repertories dans les 2 premieres lignes des tableaux montrent qu'il 
existe 2 types de souches : 

Le premier type (Tableau I) correspond a des souches qui possedent un recepteur 
dont les 2 sous-unites dans les conditions experimental es utilisees, sont reconnues par 
l'antiserum anti-recepteur IM2394 tandis que seule la sous-unite de haut poids moleculaire 
est reconnue par l'antiserum anti-recepteur IM2169. 

Le second type (Tableau II) correspond a des souches qui possedent un recepteur 
dont les 2 sous-unites dans les conditions experimentales utilisees, sont reconnues par 
l'antiserum anti-recepteur IM2169 tandis que seule la sous-unite de haut poids moleculaire 
est reconnue par l'antiserum anti-recepteur IM2394. 

En consequence, il existe une diversite antigenique au niveau de la sous-unite de 
moindre poids moleculaire. Cette diversite est toutefois restreinte puisqu'elle se resout en 2 
grands types, contrairement a ce qui est suggere par Griffiths et al, FEMS Microbiol Lett 
(1990)69 : 31. 

Conformement a cela, il sera fait reference dans la suite du texte a des souches de 
20 type IM2 169 ou de type IM2394. 

Outre les souches cites dans le tableau II, des souches de type IM2169 sont par 
exemples les souches S3 03 2 ( 1 2, P 1 . 1 2. 1 6), 6940 ( 1 9, P 1 . 6), M978 (8, P 1 . 1 , 7), 2223 (B 
: nd), 1610 (B : nd), C708 (A : 4, P 1.7), M981 (B : 4), aussi appelee 891, et 2996 (B : 2b, 
25 P 1.2). Le deposant a recu, par envoi gracieux, les souches S3032, M978 et M981 du Dr. J. 
Poolman (RIVM, Bilthoven, Pays-Bas), et la souche C708 du Dr. Achtman (Max Plank 
Institute, Berlin, Allemagne). 

La souche IM2154 (serogroupe C) est citee a titre d'exemple comme etant de type 
30 IM2394. 

En vertu des precedentes constatations, on pouvait supposer qu'un vaccin efficace a 
l'encontre de toutes les infections a K meningitidis pourrait etre constitue de maniere 
suffisante, de la sous-unite de haut poids moleculaire, quelle que soit la souche d'origine du 
35 recepteur, puisque cette derniere est reconnue par les 2 types d'antiserums. Toutefois, il 
semble que cela ne puisse etre le cas dans la mesure ou la sous-unite de haut poids 
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rnoleculaire „e serai, pas capable d'indutre la production damicorps de ,ype neutraiisant 
s ;: ,e la p, us pe.„e des 2 sou,u„i,s du recepteur (Tbp2) ^ , ~ 



10 



15 



_^394-ont-e,e-d,™l 8 uees^^ 



On indique de plus cue la sequence de la sous-unite Tb P 2 IM2I54 (type !M2 3 94> 
d*e par de, acdes am,„, de ,a sequence de ,a sous-uutte ^2 ^^n S 



20 



25 



On a maintenant trouve qu'une sous-unit^ tk«-> „ . 
presemait en termes de structures trlT ' ** MUChe d ' 0risine - 

d'entre eux id,,, tr0ls dom ™« prmcipaux associes pour au moins I'un 

apparaissan, dans les SEQtt NO , en " " * " 



Domaine N-terminai 
ou premier domaine 




1-345 




1-325 



an™ . Ce " e d ' fin J ti0n S ' aPPHqUe ^ m ' me * t0UteS i6S Tb P 2 de *Pe IM2169 ou IM2394 

rzi r uence type ^ « « * -i— <e ^ 

"T™ d h ° m0lOS ' e - ^ a titre d " e ^P'e et par reference a la Figure 1 on indique la 
position des doma nes de la sous-unite Thn-y h„ \a G -,o ' inaique la 

a* A ■ P M978 comme suit : P remi er domaine (1 - 

346), deux,eme domame (347 - 557) et troisieme domaine (558 - 705) 
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D'autre part, on a aussi trouve que le domaine N-termina! ou premier domaine et/ou 
le domaine charniere ou deuxieme domaine pourrait etre necessaire et suffisant, en vue 
d'induire un effet vaccinal chez les humains ; en consequence de quoi, il ne serait pas 
indispensable d'utiliser une Tbp2 sous une forme complete. On a en particulier trouve que le 
premier domaine contenait dans sa quasi integralite le site de liaison a la transferrine, se 
trouvait done tres vraisemblablement expose vers I'exterieur et par consequent constituait 
un element de choix a des fins vaccinales. 

Enfin, on a trouve que certaines regions du deuxieme domaine des Tbp2 de type 
IM2169 etaient assez generalement variables et immunodominantes. Deux approches sont 
done possibles, en vue d'un vaccin : soil on considere que les epitopes immunodominants 
peuvent masquer d'autres epitopes d'interet vaccinal et par consequent, on les delete, soit on 
se sen de cette variabilis, pour ne conserver que ces regions dans un vaccin. 

Cest pourquoi IWntion fournit un polypeptide ayant une sequence en acides 
amines qui derive de celle d'une sous-unite Tbp2 du recepteur transferrine d'une souche de 
N. meningitidis de type IM2169 ou IM2394 dont le premier, deuxieme et troisieme 
domaines sont definis par alignement au maximum d'homologie, sur la sequence de la sous- 
unite Tbp2 de la souche de reference respective, IM2169 ou IM2394 ; notamment par 
deletion totale ou partielle d'au moins un domaine de ladite sous-unite Tbp2 de type 
IM2169 ou IM2394 a condition que le premier et deuxieme domaines ne soient pas 
simultanement et totalement deletes. 



Par "sequence qui derive d'une autre sequence" on entend bien evidemment 
25 sequence issue par processus intellectuel de cette autre sequence. 



une 



De maniere plus particuiiere, un polypeptide selon Invention possede une sequence 
d'acides amines qui derive d'une sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394 : 

30 <•> not amment par deletion totale ou partielle d'au moins un domaine de ladite 

sous unite Tbp2 selectionne parrr.i les deuxieme et troisieme domaines ; de 
preference par deletion totale ou partielle du troisieme domaine ou des 
deuxieme et troisieme domaines • 



35 



(ii) notamment par deletion totale des premier et troisieme domaines, ou 
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(iii) notamment par deletion integrale du troisieme domaine et par deletion 
part.elle du premier domaine, optionellement par deletion partielle du 
deuxieme domaine. 

D'une maniere avantageuse, un polypeptide selon Invention presente un. H^ ti „ n 
part.elle, quas, totale ou totale du troisieme domaine, de preference totaie. Dans ce cas la, le 
premier ams, que ie deuxieme domaine peuvent etre maintenus dans leur integral 
part.ellement ou totalement delete; ceci indepandemment i'un de Tautre. 

troisie^H 1 P ° SSibi ! S C ° mbinaiSOnS Suivantes premier, deuxieme et 

tr 01S ,eme domames dans leur integralite sont respectivement representees par 1 2 et 3 et 
que O et A signifient de maniere respective, partiellement et totalement delete) : ' 

U2, A3 ; 1, o2, A3; 1, A2, A3; 
01,2, A3;01, 02, A3 ; Ol, A2, A3; 
Al,2, A3 ; Al, 02, A3 ; 

1, 2, 03 ; 1, 02, 03 ; 1, A2, 03 ; 

01,2, 03 ; Ol, 02, 03 ; Ol, A2, 03 ; 
Al, 2, 03 ; Al, 02, 03 ; 



tv ne TM^ .IT' JT"* P ° iyPePtide SC,0n rinVenti ° n d< * v6 d ' une sous - uni te Tb P 2 de 
type IM2169 par delenon partie.le du deuxieme domaine, qui comporte dans .eur integralite 
ou quasi mtegraIlte ie premjer et troj . doma . nes _ ^ cQmbinaison g 

25 doma.ne mamtenu dans sa quasi-integra.ite" on emend ici et dans ,a suite du texte un 
domame mod.fie en un tr.s faib.e nombre de positions, envron 5 maximum )'un 
polypept.de seion .'invention peut aussi repondre a la combinaison Ol, 02 3 la deletion 
Z^VelT P ° nant aV ^— - " homologue de 

30 posil^O " EC,de "** ^ P ° Siti0n 1 * radde "** — ivement en 

Lorsqu'un polypeptide selon 1'invention derive notamment par deletion partielle du 
deu X1 eme domame d'une sous-unite Tbp2 de type IM2I69. cette deletion partielle porte 
avantageusement sur une ou des regions du deuxieme domaine qui est (sont) .'(les) 
35 nomologue(s) des regions de la sequence IM2 1 69 allant: 
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(i) de I'acide amine en position 362 a I'acide amine en position 379 ; 

(ii) de I'acide amine en position 418 a I'acide amine en position 444 ; 

5 (iii) de Tacide amine en position 465 a I'acide amine en position 481 ; et 

(iv) de I'acide amine en position 500 a I'acide amine en position 520. 

De preference, la deletion partielle porte simultanement sur les quatre regions (i) a 
10 (iv) sus-decrites. 

Lorsqu'un polypeptide selon I'invention derive notamment par deletion integrale du 
troisieme domaine et deletion quasi integrale du deuxieme domaine d'une sous-unite Tbp2 
de type IM2169 et comporte 1'integralite du premier domaine ou derive en outre par 
15 deletion de la partie N-terminale du premier domaine, la deletion quasi integrale du 
deuxieme domaine s'etend sur la region qui ; 

dans le cas d'un polypeptide derive d'une sous-unite Tbp2 de type IM2169, 
est l'homologue de la region du deuxieme domaine de la sous-unite Tbp2 
20 IM2169 allant de I'acide amine dans Tune des positions 346 a 361 a I'acide 

amine en position 543 ; 

dans le cas d'un polypeptide derive d'une sous-unite Tbp2 de type IM2394, 
est l'homologue de la region du deuxieme domaine de la sous-unite Tbp2 
25 IM2394 allant de I'acide amine dans l'une des positions 326 a 341 a I'acide 

amine en position 442. 

Lorsqu'un polypeptide selon I'invention derive notamment par deletion partielle du 
premier domaine d'une sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394, cette deletion partielle 
30 porte avantageusement sur tout ou partie de la region : 

(i) qui est l'homologue de la region du premier domaine de ladite sous-unite 
Tbp2 de type IM2169 allant de I'acide amine en position 1 a I'acide amine en 
position 28 1 ; ou 

35 



V 



FCi/rlCWtHI/UI 



- 10. 



(ii) qui est I'homologue de la region du premier domaine de ladite sous-unite 
Tbp2 de type IM2394 allant de I'acide amine en position 1 a 1'acide amine en 
position 266. 

5 A titre d'exemple de ce qui precede, on cite une deletion d'interet portant sur la 
— -region-: — 

(i) qui est I'homologue de la region du premier domaine de ladite sous-unite 
Tbp2 de type IM2169 allant de I'acide amine en position 1 a I'acide amine 
approximativement en position 40 ; ou 

(u) qui est I'homologue de la region du premier domaine de ladite sous-unite 
Tbp2 de type IM2394 allant de I'acide amine en position 1 a I'acide amine 
approximativement en position 45. 

La sequence de type IM2169 ou IM2394 a partir de laquelle est derivee celie d'un 
polypeptide selon ('invention presente un degre d'homologie avec la sequence de reference 
respective, IM2169 ou IM2394, avantageusement d'au moins 70-75%, de preference d'au 
moins 80%, de maniere plus particulierement preferee d'au moins 90%. 

Selon un mode de realisation tout particulierement prefere, un polypeptide selon 
•'invention possede une sequence derivee de celle de la sous-unite Tbp2 IM2169 ou 
IM2394. 

Le degre d'homologie peut etre aisement calcule en alignant les sequences de 
maniere a obtenir Ie degre maximal d'homologie ; pour ce faire, il peut etre necessaire 
d'introduire artificiellement des emplacements vacants, comme cela est illustre dans les 
Figures 1 a 4 et 8 a 10. Une fois que l'alignement optimal est realise, le degre d'homologie 
est etabli en comptabilisant toutes les positions dans lesquelles les acides amines des deux 
sequences se retrouvent a Tidentique, par rapport au nombre total de positions. 

II serait fastidieux de decrire des sequences homologues autrement que de maniere 
generique, en raison du trop grand nombre de combinaisons. L'homme du metier connait 
toutefois les regies generates qui permettent de remplacer un acide amine par un autre sans 
abolir la fonction biologique ou immunologique d'une proteine. 
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A titre d'exemple prefere, on cite un polypeptide seion l'invention dont la sequence 
possede au moins 70-75%, de maniere avantageuse au moins 80%, de preference au moins 
90%, de maniere tout a fait preferee 100% d'homologie avec : 

(i) la sequence telle que montree dans 1'ID SEQ NO I, de l'acide amine en 
position 1 a l'acide amine en position 345 ; 

(ii) la sequence telle que montree dans l f ID SEQ NO 3, de l'acide amine en 
position 1 a l'acide amine en position 325 ou 442 ; 

(iii) la sequence telle que montree dans 1'ID SEQ NO 1, de l'acide amine en 
position I a l'acide amine en position 691 ou 543, deletee des regions 362- 
379, 418-444, 465-481 et 500-520 ; 

15 ( iv ) la sequence telle que montree dans 1'ID SEQ NO 1, de l'acide amine en 

position 346 a l'acide amine en position 543. 

Des polypeptides repondant a la definition donnee au paragraphe precedent sont 
illustres comme suit : 

20 

(i) Un polypeptide selon l'invention dont la sequence est substantiellement telle 
que montree dans PID SEQ NO 1, 5, 7, 9, 36 ou 38, de l'acide amine en 
position 1 a l'acide amine en position 350, 351, 354, 358, 322 ou 346 
respectivement ; 

25 

(ii) Un polypeptide selon l'invention dont la sequence est substantiellement telle 
que montree dans 1'ID SEQ NO 3 de l'acide amine en position 1 a l'acide 
amine en position 330 ; 

30 ("0 Un polypeptide selon l'invention dont la sequence est substantiellement telle 

que montree dans ; 

- TID SEQ NO 1, de l'acide amine en position 1 a l'acide amine en position 
691, deletee des regions 362-379, 418-444, 465-481 et 500-520 ; 

35 
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I'lD SEQ NO 5, de I'acide amine en position 1 a I'acide amine en position 
705, deletee des regions 365-382, 421-453, 474-495 et 514-534 ; 

I'm SEQ NO 7, de I'acide amine en position 1 a I'acide amine en position 
693, deletee des regions 366-383, 422-448, 469-485 et 504-524 ; 



- I'lD SEQ NO 9, de I'acide amine en position 1 a I'acide amine en position 
699, deletee des regions 372-389, 428-454, 475-491 et 510-529 ; 

1'ID SEQ NO 36, de I'acide amine en position 1 a I'acide amine en position 
699, deletee des regions 339-356, 395-421, 443-458 et 477-497 ; ou 

- 1'ID SEQ NO 38, de I'acide amine en position 1 a I'acide amine en position 
699, deletee des regions 363-380, 419-445, 467-482 et 501-521 ; et 

(iv) Un polypeptide selon invention dont la sequence est substantiellement telle 

que montree dans : 

- 1'ID SEQ NO 1, de I'acide amine en position 346 a I'acide amine en 
position 543, 

1'ID SEQ NO 5, de I'acide amine en position 347 a I'acide amine en 
position 557, 



1'ID SEQ NO 7, de I'acide amine en position 350 a I'acide amine en 
position 557, 



1'ID SEQ NO 9, de I'acide amine en position 354 a I'acide amine en 

position 551, 

ITO SEQ NO 36, de I'acide amine en position 323 a I'acide amine en 
position 521, ou 



1*ID SEQ NO 38, de I'acide amine en position 345 a I'acide amine en 
position 544. 
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Des polypeptides paniculiers repondant aux definitions donnees aux points (i) a (iv) 
sont decrits dans les exemples qui suivent. 

Un polypeptide selon invention possede une sequence d'acide amines qui comprend 
5 au moins 10, avantageusement au moins 20, de preference au moins 50, de maniere tout a 
fait preferee au moins 100 acides amines. 

Bien evidemment, un polypeptide selon l'invention peut aussi comprendre de 
maniere additionnelle, une sequence d'acides amines qui ne presente pas d'homologie avec 
10 les sequences des sous-unites Tbp2 des souches IM2169 et IM2394 ; sequences qui sont 
montrees dans les ID SEQ NO 1 et 3 de l'acide amine en position 1 a 1'acide amine en 
position C-terminale. 

D'une maniere generale, une sequence additionnelle peut etre celle de tout autre 
15 polypeptide a I'exclusion de Tbp2. 

Par exemple, une sequence additionnelle peut etre celle d'un peptide signal localisee 
en position N-terminale d'un polypeptide selon l'invention. Des exemples de sequence signal 
sont montres dans les ID SEQ NO 1 a . 4. D'autre part, on indique qu'une sequence signal 
20 heterologue appropriee peut etre une sequence signal d'un gene codant pour une 
lipoproteins 

L'invention a aussi pour objet : 

25 (0 un fragment d'ADN isole codant pour un polypeptide selon l'invention ; 

(ii) une cassette d'expression qui comprend au moins un fragment d f ADN selon 
l'invention, place sous le controle d'elements capables d'assurer son 
expression dans une cellule-hote appropriee ; et 

30 

(iii) un procede de production d'un polypeptide selon Tinvention, selon lequel on 
cultive une cellule-hote comportant une cassette d'expression selon 
l'invention. 

35 Par "fragment d'ADN isole", on signifie qu'un fragment d'ADN selon l'invention n'est 

pas integre dans un fragment d'ADN codant pour une sous-unite Tbp2 complete. 
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Dans la cassette depression, le fragment d'ADN selon 1'invention peut etre ou non 
assoae a un bloc d'ADN codant pour un peptide signal heterologue ou non, au polypeptide 
code par ledit fragment d'ADN, selon que 1'on recherche ou non la secretion du polypeptide 
De preference, cette secretion sera recherchee. 

-Des-elements-tels-qu^un-bloc-d'ADN- CBdanrw^ TepfiaTSgHrFitdSw " 

t crrtnn 1 \ . A _ • .... ~ 



reg,on s.gnal) ou un promoteur existent deja en assez grand nombre et sont connus de 
lhomme du met.er. Ses competences generales lui permettront de choisir une region signal 
ou un promoteur particulier qui seront adaptes a la cellule-hote dans laquelle il envisage 
10 I expression. 

Aux fins du procede selon Invention, la cellule-hote peut etre une cellule de 
mammae, une bacterie ou une levure ; ces deux demieres etant preferees. La aussi le 
^ ^ choix d'une l.gnee particuliere est a la portee de I'homme du metier. 

L'invention concerne egalement un anticorps monoclonal : 

(i) capable de reconnaitre un epitope present dans le premier domaine d'une 
sous-unne Tbp2 de type IM2169 ou IM2394 , ledit epitope ayant une 
sequence homologue a celle presente dans le premier domaine de la sous- 
unite Tbp2 de la souche IM2394 et selectionnee parmi YKGTW (SEQ ID 
NO 32), EFEVDFSDKTIKGTL (ID SEQ NO 33), EGGFYGPKGEEL (ID 
SEQ NO 34) et AVFGAK (ID SEQ NO 35) ; et de maniere optionnelle, 

(ii) incapable de reconnaitre I'epitope present dans le troisieme domaine de ladite 
sous-un.te Tbp2 de type IM2169 ou IM2394, dont la sequence est 
homologue a celle de I'epitope du premier domaine qui est reconnu. 

Afin d'illustrer le point (ii) precedent, on indique a titre d'exemple que les sequences 
du troisieme domaine de la sous-unite Tb P 2 IM2394 homologues deux a deux a celles du 
premier domaine se trouvent respectivement en position 443 - 447, 472 - 485 537 - 548 et 
568 - 573; 



35 



De preference, un monoclonal selon l'invention est 
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(i) capable de reconnaitre la region presente dans le premier domaine d'une 
sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou EM2394 dont la sequence est 
homologue a la sequence EGGFYGPKGEEL presente dans le premier 
domaine de la sous-unite Tbp2 de la souche IM2394 ; et de maniere 

5 optionnelle, 

(ii) incapable de reconnaitre l'epitope present dans le troisieme domaine de ladite 
sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394, epitope equivalent de celui qui 
est reconnu, dont la sequence est homologue a la sequence 

10 SGGFYGKNAIEM presente dans le troisieme domaine de la sous-unite 

Tbp2 de la souche IM2394. 

Un monoclonal prefere est : 

15 (0 capable de reconnaitre l'epitope GFYGPK, present dans le premier domaine 

d'une sous-unite Tbp2 de la souche IM2394 ; et 

(ii) incapable de reconnaitre l'epitope equivalent present dans le troisieme 
domaine de ladite sous-unite Tbp2 IM2394. 

20 

En efFet, un tel monoclonal a ete reconnu comme bactericide et par consequent on 
peut envisager de I'utiliser comme principe actif dans une composition pharmaceutique, en 
immunotherapie passive pour combattre une infection a N. meningitidis. 

25 Enfin, ('invention concerne egalement une composition pharmaceutique comprenant 

a titre de principe actif, au moins un polypeptide selon l'invention. 

Une composition pharmaceutique selon l'invention est notamment utile pour induire 
une reponse immunitaire chez les humains a l'encontre de N, meningitidis, entre autre un 
30 effet vaccinal de maniere a proteger les humains contre des infections a N. meningitidis, en 
prevention ou en therapie. 

Une composition selon l'invention comprend avantageusement, a titre de principe 
actif, au moins deux polypeptides selon l'invention- ; soit au moins un premier polypeptide 
35 dont la sequence derive de celle d'une sous-unite Tbp2 de type IM2169 et au moins un 
deuxieme polypeptide dont la sequence derive de celle d'une sous-unite Tbp2 de type 



PCT/FR95/00701 



- 16 - 



10 



15 



20 



25 



30 



IM2394. De maniere alternative, une composition selon Invention peut aussi contenir au 
moins un polypeptide dont la sequence derive de cede d'une sous-unite Tbp2 de type 
IM2169 et au moins une sous-unite Tbp2 de type IM2394. 

Pour ce qui concerne le polypeptide de type IM2394, element de la composition 
—Pharmaceatiquiai^ 

qui est homologue a celle du premier domaine de la sous-unite Tbp2 IM2394 dont il est 
derive. La partie de la sequence qui doit de preference, etre maintenue est I'homologue de la 
region de la sous-unite Tbp2 IM2394 allant de l'acide amine en position 267 a l'acide amine 
en position 325. La sequence d'un tel polypeptide peut deliver de celle d'une sous-unite 
Tbp2 de type IM2394 notamment par deletion totale ou partielle de la region du deuxieme 
ou troisieme domaine de la sous-unite Tbp2 de type IM2394. 

Ainsi, en vue d'une composition pharmaceutique a deux types d'elements (type 
IM2394 et type IM2169), sont plus particulierement preferes les polypeptides de type 
IM2394 suivants : 

1, 2, 03 ; 1, 2, A3 ; 1, 02, A3 ; 1, A2, A3 

Ol, 2, 03 ; Ol, 2, A3 ; Ol, 02, A3 ; Ol, A2, A3. 

Pour ce qui concerne le polypeptide de type IM2169, element de la composition 
pharmaceutique, deux approches preferees sont possibles : 

(A) - Soil associer au polypeptide de type IM2394, un polypeptide qui comporte 
tout ou partie de la sequence qui est homologue a celle du premier domaine de la sous-unite 
Tb P 2 IM2169 dont il est derive. Dans ce cas la, la partie de la sequence qui doit de 
preference, etre maintenue est I'homologue de la region de la sous-unite Tbp2 IM2169 
allant de l'acide amine en position 282 a l'acide amine en position 345. La sequence d'un tel 
polypeptide peut deriver de celle d'une sous-unite Tbp2 de type IM2169 notamment par 
deletion totale ou partielle de la region du deuxieme ou troisieme domaine de la sous-unite 
Tbp2 de type IM2 169. 



Ainsi, selon cette alternative et en vue d'une composition pharmaceutique a deux 
types d'elements (type IM2394 et type IM2169), sont plus particulierement preferes les 
3 5 polypeptides de type IM2 1 69 suivants : 
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1,2, 03; 1,2, A3; 1,02, A3; 1,A2,A3 

Ol, 2, 03 ; Ol, 2, A3 ; Ol, 02, A3 ; Ol, A2, A3. 

1, 02, 3 ; Ol, 02, 3. 

5 

Pour ce qui concerne les deux dernieres possibilites (1, 02, 3 ; Ol, 02, 3), la 
deletion partielle du deuxieme domaine peut tres avantageusement porter sur une ou des 
regions du deuxieme domaine qui est (sont) P(les) homologue(s) des regions de la sequence 
IM2169 allant : 

10 

(i) de l'acide amine en position 362 a l'acide amine en position 379 ; 

(ii) de l'acide amine en position 418 a l'acide amine en position 444 ; 
15 (iii) de l'acide amine en position 465 a l'acide amine en position 481 ; et 

(iv) de l'acide amine en position 500 a l'acide amine en position 520. 

De preference, la deletion partielle porte simultanement sur les quatre regions (i) a 
20 (iv) sus-decrites. 

(B) - Soit associer au polypeptide de type IM2394, un polypeptide dont la sequence 
derive par deletion partielle du deuxieme domaine et par deletion totale ou quasi totale du 
premier ou troisieme domaine de la sous-unite Tbp2 de type IM2169 et comporte le 
25 deuxieme domaine dans son integralite (Al, 2, A3). Dans cette alternative, la composition 
pharmaceutique a deux types d'elements (type IM2394 et type IM2169), peut 
avantageusement contenir plusieurs polypeptides (Al, 2, A3) de type IM2169 ; par exemple 
deux ou plus des polypeptides selectionnes parmi (Al, 2, A3) IM2169, M978, 6940 et 
S3032. 

30 

Une composition pharmaceutique selon l'invention peut etre fabriquee de maniere 
conventionnelle. En particulier on associe Ie ou les polypeptide(s) selon Tinvention avec un 
adjuvant, un diluant ou un support acceptable d'un point de vue pharmaceutique. Une 
composition selon l'invention peut etre administree par n'importe quelle voie 
35 conventionnelle en usage dans le domaine des vaccins, en particulier par voie sous-cutanee, 
par voie intra-musculaire ou par voie intra-veineuse, par exemple sous forme de suspension 
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injectable. L'administration peut avoir lieu en dose unique ou repetee une ou piusieurs fois 
apres un certain delai d'intervalle. Le dosage approprie varie en fonction de divers 
parametres, par exemple, de 1'individu traite ou du mode d'administration. 

5 Afin de determiner I'objet de la presente invention, on precise que les souches de A^. 

iweM/«£/7/2tf^ publiquement disponibles aupres de la Collection 

Nationale de Culture des Microorganismes (CNCM), Institut Pasteur, 25 rue du Dr Roux 
75015 Paris sous les numeros d'enregistrement respectifs LNP N 151 1 et LNP N 1520. 

10 L'invention est decrite plus en details dans les exemples ci-apres et par reference aux 

Figures 1 a 10. 

Les Figures 1 a 3, 8 et 9 presentent respectivement les alignements des sequences 
Tbp2, M978, 6940, S3032, BZ83 et BZ163 avec la sequence Tbp2 IM2169, au maximum 
15 d'homologie. Les degres d'homologies respectifs sont de 78.9, 81.2, 79.6, 71.3 et 81.8%. 

La Figure 4 presente les alignements au maximum d'homologie des sequences des 
domaines charnieres (deuxieme domaine) de Tbp2 IM2169 (1), 6940 (2), 2223 (3), C708 
(4), M978 (5), 1610 (6), 867 (7), S3032 (8) et 891 (9). En italiques est donnee la 
20 numerotation de IM2169, telle qu'elle apparait dans ID SEQ NO 2. En gras apparaissent les 
sequences que Ton peut deleter selon un mode prefere. (C) indique la sequence consensus. 

Les Figures 5 a 7 illustrent respectivement la construction des plasmides pTG5782, 
pTG5755 et pTG5783. 

25 

La Figure 10 presente les alignements au maximum d'homologie des sequences des 
domaines charnieres (deuxieme domaine) de Tbp2 IM2169 (1), 2223 (2), 708 (3), M528 
(4), 6940 (5), M978 (6), 1610 (7), S3032 (8), 867 (9), BZ83 (10) et BZ163 (il). En 
italiques est donnee la numerotation de IM2169, telle qu'elle apparait dans ID SEQ NO 2. 
30 En gras apparaissent les sequences que Ton peut deleter selon un mode prefere. (C) indique 
la sequence consensus. 
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EXEMPLE 1 : Polypeptide T/2169 (1, 02, A3 ; 1-350) dont la sequence telle que 
montree dans 1TD SEQ NO 1 (EM2169), de 1'acide amine en position 1 a 
1'acide amine en position 350. 

5 1A- Preparation du fragment d'ADN codant pour T/2169 (1-350) : 

Construction du vecteur pTG 5782. 

A partir du plasmide pTG3721 decrit dans la demande EPA 586 266, on 
introduit, par mutagenese dirigee, un site de restriction Hindlll en aval de la sequence 
10 codant pour Tbp2, pour generer le plasmide pTG4704. 

A partir du plasmide pTG3721, on amplifie par PCR, a 1'aide des amorces 
OTG4915 et OTG4651, un fragment comportant la sequence codant pour le signal de 
secretion de RJpB et du debut de la sequence codant pour Tbp2 mature jusqu'au site 
15 Haell interne. 

OTG4 915 : AAACCCGGATCCGTTGCCAGCGCTGCCGT 

Haell 



20 



25 



OTG4651 : 

BspHI 

TTTTT TCATG A GA TAT CTG GCA ACA TTG TTG TTA TCT CTG 
Met Arg Tyr Leu Ala Thr Leu Leu Leu Ser Leu 

GCG GTG TTA ATC ACC GCC GGG TGC CTG GGT GGC 
Ala Val Leu lie Thr Ala Gly Cys Leu Gly . . . 

clivage du peptide signal 



30 GGC GGC AGT TTC 



Le fragment PCR est ensuite digere par BspHI et Haell et insere simultanement 
avec le fragment Haell-Hindlll de pTG4704 qui comporte la partie 3* de la region 
codant pour Tbp2, dans le plasmide pTG3704 decrit dans ia demande EPA 586 266, 
35 digere par Ncol et Hindlll, pour generer le plasmide pTG5768. 
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A partir de plasmide pTG372I, on ampiifie par PCR, a l'aide des amorces 
OTG4928 et OTG501 1, un fragment comportant la sequence codant pour la partie N- 
terminale de Tbp2. 

Sphl 

OTG4 92 8 : GTG TTT TTG TTG AGT GCA TGC CTG GGT GGC 
Val Phe Leu Leu Ser Ala Cys Leu Gly Gly 

_Clivage du peptide 
signal 

OTG5011 : TGCGCAAGCTTACAGTTTGTCTTTGGTTTTCGCGCTGCCG 
Hindlll 

Ce fragment PCR est digere par Sphl et Hindlll, puis clone dans le plasmide 
pTG4710 decrit dans la demande EPA 586 266 ; on genere ainsi le plasmide 
pTG5740. 

Le fragment Haell-Hindlll de pTG5740 comportant la partie 3* de la sequence 
codant pour le domaine de liaison a la transferrine humaine (hTf) ( 3' de la region 
codant pour le premier domaine) est insere dans le plasmide pTG3704 digere par 
BarnHI et Hindlll, simultanement avec le fragment BamUl-Haell de pTG5768 
comportant le promoteur araB, la sequence signal rlpB et le debut de la sequence 
codante de Tbp2 ; on genere ainsi le plasmide pTG5782. Ce vecteur comporte le 
promoteur araB, la sequence codant pour le signal de secretion de RlpB fusionnee a 
la sequence codant pour le domaine N-terminal de Tbp2 (1 - 350). 

IB - Production et purification de T/2169 (1-350) 

Une souche d'Z coli (Xac-I) est transformee par pTG5782. Les transformants 
sont mis en culture a 37°C en milieu M9 + succinate 0,5% + arginine 50ng/mi + 
ampicillinelOO jig/ml. En phase exponentielle, on ajoute 0,2% d'arabinose (inducteur). 
Apres une heure deduction, on preleve des cellules et des extraits sont prepares. Une 
analyse en Western Blot suivie d'une revelation par la hTF-peroxidase permet de 
detecter une bande majoritaire dont le P.M. correspond a celui attendu pour cette 
35 forme tronquee de Tbp2. 



5 
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Dans un test tel decrit dans l'exempie 4 de W093/6861 (publie : 15. 04. 93) 
T/2169 purifie se revele capable d'induire des anticorps bactericides et par consequent 
devrait etre utile a des fins vaccinales. 



EXEMPLE 2 : Polypeptide T/2394 (1, 02, A3 ; 1-340) dont la sequence telle que 
montree dans l'ID SEQ NO 2 (IM2394), de l'acide amine en position I a 
I'acide amine en position 340. 

10 2A- Preparation du fragment d'ADN codant pour T/2394 (i-340) : 

Construction du vecteur pTG 5755 

A partir du plasmide pTG4710 decrit dans la demande EPA 586 266, on 
amplifie par PCR, a I'aide des amorces OTG4873 et OTG4877, un fragment 
15 comportant la region codant pour la partie C-terminale du domaine de liaison a la hTE 

Ce fragment est ensuite digere par Mlul et Hindlll. 

OTG4 87 3 : AAAAAG C AT GC AT AAAAACTACGCGTTAC AC CAT TCAAGC 



20 



Mlul 

OTG4 87 7 : TATAT AAGCTT ACGTTGCAGGCCCTGCCGCGTTTTCCCC 
Hindi I I 

Le plasmide pTG4710 est digere par Mlul et Hindlll. Le fragment Mlul- 
25 Hindlll comportant la partie 3' de la sequence codant pour Tbp2 est remplace par le 

fragment PCR codant pour la partie C-terminale du domaine de liaison a la hTf. On 
genere ainsi le plasmide pTG5707. On remplace ensuite dans le plasmide pTG5707, 
un fragment BamHl-Mlul comportant le promoteur araB et le debut de la sequence 
codant pour Tbp2, par un fragment BamHl-Mlul de pTG4764 decrit dans la demande 
30 EPA 586 266 qui comporte le promoteur araB y la sequence codant pour le signal de 

secretion PJpB fusionnee a la sequence codant pour le domaine N-terminal de Tbp2. 
On genere ainsi le plasmide pTG5755. Ce vecteur comporte le promoteur araB y la 
sequence codant pour le signal de secretion de RlpB fusionnee a la sequence codant 
pour le domaine N-terminal de Tbp2 (1 - 340). 

35 
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2B - Production et purification de T/2394 (1-340) 

T/2394 (1-340) est produit et purifie tel que decrit dans I'ExempIe IB. 

5 Dans un test tel decrit dans 1'exempie 4 de_ W093/6861 Jpublje _15.._04.._93.).- 

" T/2394^purifie se revele capable d'induire des anticorps bactericides et par consequent 

devrait etre utile a des fins vaccinaies. 

10 EXEMPLE 3 : Polypeptide D4/2169 (1, 02, 3) dont la sequence est identique a celle 

telle que montree dans TID SEQ NO 1, de Tacide amine en position 1 a 
1'acide amine en position 691, deletee des regions 362-379, 418-444, 465- 
481 et 500-520. 

15 3A - Preparation du fragment d'ADN codant pour D4/2169 

LI. Clonage du fragment d'ADN. 

Le fragment d'ADN codant pour la sous-unite Tbp2 de la souche de N. 
20 meningitidis IM2169 est amplifie par PGR (Polymerase chain reaction) a I'aide 

d'amorces specifiques complementaires des regions 5' et 3', (respectivement A5' 
et A3') sur 10 ng d'ADN genomique extrait d'une culture de bacteries de la 
souche IM2 169. 

25 A5 ! : 5 ! CCCGAATTCTGCCGTCTGAAGCCTTATTC 3 ? 

A3 1 : 5 1 CCCGAATTCTGCTATGGTGCTGCCTGTG 3 1 

Un fragment d'ADN est ainsi obtenu et apres digestion par EcoKL, il 
30 compte 2150 nt. Ce fragment EcoRI est ensuite ligue aux extremites EcoRI 

dephosphorylees du phagemide pBluescriptSK(-) (Stratagene) pour donner le 
phagemide recombinant pSK/2169tbp2. 
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1.2. Mise en peuvre des deletions. 

Le clone pSK/2169tbp2 contenant les sequences tbp2 de la souche M982 
est delete par la technique de Kunkel, PNAS (1985) 82 : 448. 

En href, la forme phagique du phagemide recombinant pSK/2169tbp2 est 
obtenue apres sauvetage par le phage "helper" VCS MI 3 selon la technique 
decrite par Stratagene, fournisseur du vecteur de base, et utilisee pour infecter 
!a souche bacterienne CJ236. Les mutations dut et wig .po.rte.es par la souche 
CJ236 ont pour consequence la synthese de molecules d'ADN ayant incorpore 
le precurseur nucleotidique dUTP. 

Les phages sont recoltes et l'ADN simple brin est extrait par un melange 
phenol/chloroforme. Cet ADN est hybride dans les conditions classiques, aux 
oligonucleotides suivants : 

2169dl : 5 1 CGCATCCAAAACCGTACCTGTGCTGCCTGA 3* 

2169d2 : 5 ! TTTATCACTTTCCGGGGGCAGGAGCGGAAT 3' 

2169ci3 : 5' GTTGGAACAGCAGACAGCGGTTTGCGCCCC 3' 

2169d4 : 5' GAACATACTTTGTTCGTTTTTGCGCGTCAA 3 ? 

La reaction d'hybridation est poursuivie 30 min, en temperature 
decroissante a partir de 70°C jusqu'a 30°C. 

Le second brin complementaire est ensuite acheve par synthese complete 
en presence des quatre desoxynucleotides, de la T4 DNA polymerase et de la 
T4 DNA ligase, selon les conditions classiques. 

La souche £. coli SURE (Stratagene) est transformee par 1'ADN ainsi 
obtenu. Dans cette souche, les molecules porteuses de dUTP, c'est-a-dire non- 
mutees, SOriL deiruiies. 

Les phages obtenus sont analyses par les techniques classiques de 
preparation rapide d'ADN plasmidique et de digestion par les enzymes de 
restriction appropriees. La presence de la mutation recherchee est ensuite 
verifiee par sequen^age nucleotidique. 
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Le clone pSK2169#7, porteur des quatre mutations A 1203-1256, A 
1371-1451, A 1512-1562, et A 1617-1679 est selectionne. 

3B - Construction du vecteur (^expression pTG5783 



~ Le plasmide pTG5768 decrit precedemment est digere par Hpal et Xcml. On 
insere simultanement dans ce vecteur un fragment Xcml-Xcml de pTG5768 et le 
fragment Hpa\-Xcm\ du plasmide pSK/2169ed#7, pour generer le plasmide pTG5783. 
Ce vecteur comporte le promoteur araB, la sequence codant pour le signal de 
10 secretion de RlpB fusionnee a la sequence tbpl modifiee (deletions dl a d4). 

3C - Preparation et purification de D4/2169. 

D4/2169 est produit et purifie selon 1'Exemple IB. 



Dans un test tel decrit dans l'exemple 4 de W093/6861 (publie : 15. 04. 93) 
D4/2169 purifie s'est revele capable d'induire des anticorps bactericides et par 
consequent devrait etre utile a des fins vaccinales. 



EXEMPLES 4 a 8 : Polypeptides 4) C/2223, 5) C/M981, 6) C/1610, 7) C/M978 et 8) 
C/C708 correspondants au deuxieme domaine (region charniere) de 
Tbp2s de diverses souches. 

25 Les fragments d'ADN codant pour les Tbp2 des souches de K meningitidis 

2223, M981, 1610, M978 et C708 ont ete clones par amplification PCR comme decrit 
dans l'exemple 3 A, en utilisant les deux meme amorces. De meme, ces fragments ont 
ete inseres aux sites EcoRI ou EcoRUBamlU du phagemide pBluescriptSK(-). Le 
sequenfage de la region codant pour le deuxieme domaine a ete effectue et la 

30 sequence en acides amines deduite telle chacune d'elle apparait a la Figure 4. 

Sur la base de chacune des sequences nucleotidiques, des amorces specifiques 
de chacuns des deuxiemes domaines sont creees en introduisant des sites de clivage 
apprcpries en vue d'un futur clonage en phase avec sequence signal r//?B, sous le 
35 controle du promoteur araB. ces amorces sont utilisees en PCR pour amplifier la 

region codant pour le deuxieme domaine de chacune des Tbp2. Ces regions sont 
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donees comme indique ci-dessus dans un plasmide comportant la sequence signal 
r/pB, sous le controle du promoteur araB. 

L'expression des peptides est conduite comme decrit a l'Exemple IB. 



EXEMPLE 9 : Composition vaccinale (T/2169 - T/2394) destinee a prevenir des 
infections a N, meningitidis 

10 Des solutions steriles de T/2169 et T/2394 tels que purifies dans ies exemples IB et 

2B sont decongelees. Afin de preparer un litre de vaccin renfermant 100 jig/ml de chacun 
des principes actifs, on melange sterilement les solutions suivantes : 

- Solution de T/2394 a 1 mg/ml dans du tampon C 

15 (tampon phosphate 500 mM, pH8, Sarkosyl 0,05 %) 100 ml 

- Solution de T/2169 a 1 mg/ml dans du tampon C 100 ml 

- Eau physiologique tamponnee (PBS) ) pH 6.0 300 ml 

20 

- Hydroxyde d'aluminium a lOmg Al +++ /ml 50 ml 

- Merthiolate a 1 % (p/v) dans du PBS 10 ml 
25 - PBSqsp 1.000 ml 



EXEMPLE 10 : Composition vaccinale (D4/2169 - Tbp2/2394) destinee a prevenir des 
infections a N. meningitidis 

Une soiution steriie de D4/2I69 tei que purine dans "example 3C est decongeiee. On 
fait de meme avec une solution sterile de Tbp2/2394 tel que prepare et purifie dans 
l'exemple 3 de EPA 586 266. Afin de preparer un litre de vaccin renfermant 100 |ig/ml de 
chacun des principes actifs, on melange sterilement les solutions suivantes : 

- Solution de Tbp2/2394 a 1 mg/ml dans du tampon C 100 ml 



30 



35 
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- Solution de D4/2169 lmg/ml dans du tampon C 



100 ml 



- Eau physiologique tamponnee (PBS) ) pH 6.0 



300 ml 



- Hydroxyde d'aluminium a 10 mg AJ^/ml 



50 ml 



- Merthiolate a 1 % (p/v) dans du PBS 



10 ml 



- PBS qsp 



1.000 ml 



15 



20 



25 



30 



EXEMPLE 1 1 : Obtention d'un anticorps capable de reconnaitre ('epitope GFYGPKGE du 



11A -Immunisation des souris et production des hybridomes 

Des souris MRL/Lpr-Lpr connues pour produire plus d'IgG2a, IgG2b et IgG3 
que les souris Balb/C (J. Immunol. Methods (1991) 144 : 165) re<?oivent une premiere 
injection intraperitoneal de 50 ng de la fraction membranaire IM2394 en presence 
d'adjuvant complet de Freund. La fraction membranaire que Ton utilise est preparee 
comme suit : 

La souche IM2394 conservee sous forme lyophilisee est reprise et cultivee sur 
gelose Mueller - Hinton pendant une nuit a 37°C dans une atmosphere contenant 20% 
de CO2. La nappe est reprise et sert a ensemenser un erlen-meyer contenant du 
bouillon Mueller - Hinton additionne de 30 ^M EDDA (ethylene diamine di ortho- 
hydroxy acetic acid - Sigma). Apres 5 heures d'incubation a 37°C sous agitation 
rotative, la culture est centrifiigee. Le culot est repris par du tampon Tris-HCl pH 8 et 
la suspension est lysee dans un appareil a ultrasons fonctionnant a haute pression 
(Rannie, modele 8.30H). La suspension obtenue est centrifiigee a basse vitesse pour 
eliminer les debris cellulaires et les membranes sont recueillies par ultracentrifugation 
(140 000 xg, 75 min, 4°C). La fraction membranaire est fmalement reprise en tampon 
Tris-HCl 50 mM pH 8 et sa concentration proteique determines 



premier domaine de Tbp2 IM2394. 



WO 95/33049 



PCT/FR95/00701 



-27- 



Cette premiere injection est suivie de deux injections de rappel 21 et 49 jours 
plus tard. Les doses de rappel contiennent 25 \ig de la proteine Tbp2 telle que purifiee 
dans I'Exemple 3 de EPA 586 266, sous la forme d'une emulsion dans 1'adjuvant 
incomplet de Freund. 

5 

56 jours apres, la souris ayant developpe le titre en anticorps le plus eleve 
(controle des immunserums par ELISA) est selectionnee pour la production 
d'anticorps monoclonaux specifiques. Celle-ci re?oit une derniere injection de rappel 
(78 jours apres I'injection initiate) en inoculant 25 ng de la proteine T_bp2 telle que 

10 purifiee dans I'Exemple 3 de EPA 586 266 a la fois par voie intraveineuse et par voie 

intraperitoneal^ 3 jours apres, la rate de l'animal est prelevee et les splenocytes sont 
fusionnes avec les cellules myelomateuses murines P3 x 63 Ag 8653 dans un rapport 
d'une cellule myelomateuse pour 4 cellules spleniques. Le protocole de fusion utilise 
est derive de celui decrit initialement par G. Kohler et C. Milstein, Nature (1975) 256 

15 : 495. Apres fusion, les cellules sont disposees dans des micropuits steriles (Nunc) 

recouverts d'un "feeder" nourricier a raison de 100 000 cellules par puits dans un 
volume de 200 ^1 de milieu selectif [milieu D.M.E.M contenant 20% de SVF et un 
melange hypoxanthine - azaserine - thymidine a 2% (WV) (Gibco. Ref 043-01060H)]. 
Le milieu selectif est remplace 6 jours apres, par un milieu non selectif [milieu 

20 D.M.E.M contenant 20% de SVF et un melange hypoxanthine - thymidine a 2% 

(V/V) (Gibco. Ref 043-01065H)]. 

11B -Criblage des hybridomes 

25 Les surnageants de culture des hybridomes sont testes par ELISA selon la 

methode suivante : 

Dans des micropuits de plaque ELISA "sensibilises" pendant une nuit a +4°C 
par 100 nl d'une solution a 5 ng/ml de RT 2394 en tampon carbonate (50 mM pH 

30 9,6), puis satures pendant 1 heure a 37°C avec 200 nl d'un tampon phosphate 0,1 M 

contenant i% de serum aibumine bovine (poids/volunie) (PBS-AB), sont deposes 100 
^1 de surnageant de culture d'hybridomes (ou les dilutions d'immunseaims effectuees 
en tampon PBS-AB contenant 0,05% de Tween 20) (PBS-T-AB). Apres une nouvelle 
incubation de lh30 a 37°C suivie de 5 lavages en PBS-Tween, les puits sont 

35 recouverts par 100 jil d'une solution mixte d f anticorps conjugues a la phosphatase 

alcaline (PA) specifiques des isotypes IgG2 a> IgG2b et '8^3 murins de fa?on a ne 
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selectionner que les hybridomes secretant des anticorps specifiques et fonctionnels 
dans le test de bactericidie. La solution mixte d'anticorps conjugues est preparee en 
diluant les 3 immunserums de chevre suivants : chevre anti IgG2 a - PA (Caltag), 
chevre anti IgG2b " PA (Caitag), chevre anti IgG3-PA (Caltag) au l/1500e en tampon 
5 PBS-T-AB. Apres incubation de la solution d'anticorps conjugues_ H}30jJ7X,^uiyie 

de~ 5 lavages, la reaction enzymatique est revelee par 100 ^1 d'une solution de 
paranitrophenyl phosphate a 5 mg/ml en tampon diethanolamine 0,1 M, pH 9,8. Le 
developpement de la reaction est arrete au bout de 30 min. en rajoutant 50 nl de 
soude IN avant analyse au spectrophotometre a 405 nm. 

10 

Les clones positifs apres ce premier criblage sont analyses pour leur capacite a 
reconnaitre la sous-unite Tbp2 par Western blot. 

Pour ce faire, les recepteurs transferrine EM2394 (0,863 mg/ml) et IM2169 
15 (0,782 mg/ml) tels que prepares dans les exemples 1 et 2 de W093/6861, sont dilues 

au 1/10 dans un tampon Tris 1 M pH 6,8, puis denatures en ajoutant 10% (V/V) d'une 
solution de SDS a 25% dans un tampon TE (Tris/HCl 100 mM, EDTA 10 mM) pH 
8,0 et 5% (V/V) de P-mercaptoethanol. Apres un traitement de 15 min a 56°C, un 
aliquot de 1 10 ^1 contenant le recepteur transferrine denature IM2394 ou IM2169, est 
20 depose sur un gel de polyacrylamide a 7,5%. Apres migration (1 heure sous 200 volts 

dans une cuve Biorad), les proteines sont electrotransferees sur une membrane de 
nitrocellulose (100 volts pendant 50 min.). La membrane est saturee pendant 1 nuit a 
temperature ambiante dans un tampon Tris 20 mM, NaCl 137 mM pH 7,6 (TBS) 
contenant 5% (P/V) de poudre de lait ecreme puis montee sur miniblotter. Les 
25 anticorps que Ton teste sont ajustes a la concentration de 25 jig/ml en tampon TBS 

contenant 1% (P/V) de poudre de lait avant d'etre deposes a raison de 50 ^il par canal. 

Apres 45 min. d'incubation, suivies de rinfages en tampon TBS/lait 1%, 50 nl 
d'un immunserum de lapin anti IgG.A.M de souris (Zymed) conjugue a la phosphatase 
30 alcaline prealablement dilue 1000 fois en tampon TBS/lait 1% sont deposes dans 

chaque canal. 

Apres une nouvelle incubation de 45 min. suivie de linkages, la reaction 
enzymatique est revelee a 1'aide d'un substrat chromogenique (B.C.LP/NBT (Sigma 
35 Fast R). La reaction est arretee au bout de .15 min. par trempage dans Teau distillee. 

Les clones positifs sont caracterises par leur capacite a reveler une bande 
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correspondant a une proteine d'environ 69 kD (sous-unite Tbp2) apres 
electrotransfert du recepteur transfenine IM2394 sur membrane de nitrocellulose, 

A Tissue de ce second cribiage par Western blot, les clones sont analyses pour 
5 leur capacite a produire une immunoglobuline reagissant avec la sequence peptidique 

GFYGPKGE dans un systeme ELISA ; la methodologie est identique a celle decrite 
ci-dessus a 1'exception de la sensibilisation des plaques qui est realisee par addition 
dans chaque puits de 100 pi d'une solution de peptide GFYGPKE a 2 pg/ml. 

10 Parmi les hybridomes que Ton teste, on en selectionne un qui se revele capable 

de reagir avec le peptide ; puis on le stabilise par clonage successifs (au moins 2) a 
raison de 5 celiules/puits lors du premier clonage, de une cellule/puits lors des 
suivants. 



15 11C -Production et purification de 1'anticorps monoclonal 

L'anticorps monoclonal est produit en ascite de souris Nude swiss males. 

15 jours apres injection de 500 pi de pristane par voie intraperitoneal, les 
20 souris nudes re^oivent une deuxieme injection intraperitoneal de 7 millions de 

cellules provenant de Thybridome. 

Les liquides d'ascites sont preleves sterilement puis purifies par 
chromatographic d'affinite sur une colonne de proteine G. L'ascite diluee au l/5e dans 
25 un tampon phosphate 0,1 M pH 7,4 et filtree sur filtre millipore 0,22 fi est passee au 

travers d'une colonne de proteine G prealablement equilibree dans le meme tampon 
phosphate, a raison de 40 ml/heure. 

Les anticorps fixes sur la colonne sont elues a I'aide d'un tampon glycine 0,1M 
30 pH 2,7. Les fractions eluees sont immediatement neutralisees a I'aide d'un tampon Tris 

1 M pK 8,0 (a raison de i volume de Tris pour 10 volumes d'eluat). 

L'eluat est ensuite dialyse une nuit a +4°C dans un tampon phosphate 0,1M pH 
7,4, aliquote et conserve congele. 



35 
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La purete.de I'anticorps est controlee par electrophorese sur gel de 
olyacrylam,de a 7,5% et par chromatography de permeation sur Superose 12 Le 
taux de purete generalement est superieur a 95%. 

r-vbridn" aPP ' iqUam 16 Pr0t0C ° ,e d " ril d - deSSUS 61 e " environ 800 

"^opeT™ 

1 epitope GFYGPKGE du prermer domaine de Tb P 2 IM2394 et incapable de reagir 

avec 1 epaope correspondant situe dans ,e troisieme domaine (soit GFYGKNAI) 

entre 7^ 'T" ^ " ^ * ^ COm P ris 

entre 7,8 et 8, 1, et possede un t.tre bactericide de 512. 

Ce litre a ete determine comme suit : 
re^Tl^ S0 " ,, '° n ^ 4 " E * d ' S dilu,i0 " s *> *« « 

bouillon M , „ B16B6 4 "° C >>-*- = dans le 

hvd 1 r er - H : W ° n - Difc ° «> MM d'EDDA (ethylene diamine di o n „o 

hydroxyphenyl acetic acid - Sigma)]. 

Apres une heure d'incubatinn » "?7°p -><: . i j -! 

ni-uoauon a j / (_, 25 fxl de melange sont preleves et cultive*: 

n^c ™: Him : suppwmen,<e - * - ^ b j;; 

sous une atmosphere contenant 10 % de CO-> L« * 
le titre hart,WM« . 2 colon «es sont numerees et 

e Utre bactenc.de est expnme comme IWerse de la demiere dilution en presence de 
laquelle on observe 50% ou plus de Ivse H« h a ^» ■ presence ae 

ou pius ae lyse des bactenes par rapport au controle. 

Dans ces conditions, il a ete determine que le Mab 475 F-» n rt ««w v 
bactericide de 5 12. 7 P ossedait un t'tre 
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EXEMPLE 1 2 : Mise en evidence de l'activite bactericide des immunoglobulines 
specifiques de la proteine T/2169 (1-350) vis-a-vis de diverses souches de 
N. meningitidis. 

12A -Production et purification de T/2169 (1-350) 

Une souche d'£ coli B est transformee par le plasmide pTG5782 decrit dans 
I'Exemple 1. Le transformant selectionne est amplifie pour donner des lots de 
semence. A partir d'un tube d'£. coli B transformee par pTG 5782,on procede a une 
amplification de la culture dans le milieu M9 + succerate 0,5 %. La culture est realisee 
dans un fermenteur de 20 I. 

En phase exponentielle, on ajoute I'arabinose (inducteur ^expression) Apres 
une heure deduction, les cellules sont recoltees, cassees dans un appareil 
fonctionnant a haute pression (Rannie) et la fraction membranaire est recoltee par 

centrifijgation. 

Une analyse en Western blot suivie d'une revelation par la transferrine- 
perox.dase permet de detecter une bande majoritaire dont le poids moleculaire 
correspond a celui attendu pour cette forme tronquee. La proteine est purifiee par 
SDS-Page preparatif a panir de gel d'acrylamide a 10 %. 

12B -Production des immunoglobulines specifiques de T/2169 (1-350) 

La fraction proteique ainsi obtenue sert a immuniser des lapins. Brievement des 
lapins (New-Zealand White) sont immunises (i) a J/0 avec 50 ug de proteine T/2169 
preparee comme decrit en 12A, en presence d'adjuvant complet de Freund et (ii) a 
J/21 et J/42 avec 50 ug de proteine T/2169 en presence d'adjuvant de Freund 
incomplet. A J/56, les lapins sont sacrifies et le serum est recolte. A partir de ce 
serum, les immunoglobulines sont purifiees par chromatographic d'affinite sur une 
resine de proteine A-Sepharose (Pharmacia). La purification est realisee selon les 
recommandations du fournisseur. La fraction d'IgG purifiee est lyophilisee et ie 
lyophilisat est repris par un certain volume de facon a ce que la concentration 
proteique finale de la solution soit voisine de 25 mg/ml. 
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12C -Test de bactericide 

En parallele a la purification de T/2169, on procede a une purification par SDS- 
Page preparatif d'une fraction d'E. coli B obtenue apres transformation avec le 
5 plasmide pTG3704 (ce vecteur est identique au plasmide pTG5782 mais ne com prend, 

aucune sequence" de Tbp2)rL^Tr¥ctic^proteique obtenue par SDS-Page preparatif 

sert a immuniser des lapins comme cela est decrit precedemment, et les IgG sont 
purifiees a partir du serum recolte. 

10 On dispose done de deux fractions seriques denommees IgG T/2169 et IgG 

Temoin. Elles sont analysees pour Ieur capacite a Iyser differentes souches de N. 
meningitidis dans ie test de bactericidie, te! que decrit dans TExempIe 4 de 
W093/6861 (pubiie le 15.04.1993). 

15 Les resultats obtenus sur differents isolats sont resumes dans le tableau ci-apres 

et demontrent que la proteine T/2169 purifiee se revele capable d'induire des anticorps 
bactericides vis-a-vis de plusieurs souches du groupe de type IM2169. Ces resultats 
de bactericidie croisee demontrent que T/2169 devrait etre utile a des fins vaccinales. 



Determination de Vactivite bactericide des immunoglobulines specifiques de la 
proteine T/2169 en comparaison avec les immunoglobulines temoin 
vis-d-vis de six souches de K meningitidis 



Souche 


Scro groupe 
Scrotvpe/sous-fvpe 


Titres bactericides* 
IgG Temoin ToG T/2169 


2169 


B:9;P1.9 


<4 


128 


RH873 


B;8:P1.1.7 


<4 


16 


RH876 


B;19 ( P1.6 


<4 


64 


351 


B:NT;P1.7 


<4 


256 


NG G40 


B;l> 


<4 


512 


EG 328 


B:NT> 


<4 


64 



* Les litres bactericides sont exprimes en inverse de la dilution pour iaquelle on observe 50 % de lyse 
25 des colonics initiates 
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EXEMPLE 13 Mise en evidence de l'activite bactericide des immunoglobulines 
specifiques de la proteine D4/2169 vis-a-vis de diverses souches de N. 
meningitidis. 

13A -Production et purification de D4/2I69 

D4/2169 est produit et purifie selon l'Exemple 12 A. 
13B -Production des immunoglobulines specifiques de D4/2169 

Cette production est effectuee de maniere similaire a cell decrite dans l'Exemple 

12B. 

13C -Test de bactericidie 

On dispose de deux fractions d'immunoglobulines denommees IgG D4/2169 et 
IgG Temoin. Elles sont analysees pour leur capacite a lyser differentes souches de N. 
meningitidis dans le test de bactericidie tel que decrit dans l'Exemple 4 de WO 
93/6861 (publie le 15.04.93). 

Les resultats obtenus sur differents isolats sont resumes dans le tableau ci-apres 
et demontrent que D4/2169 purifie se revele capable d'induire des anticorps 
bactericides vis-a-vis de plusieurs souches et par consequent devrait etre utile a des 
fins vaccinales. 

Determination de Vactivite bactericide des immunoglobulines specifiques de la 
proteine D4/2169 en comparaison avec les immunoglobulines temoin 
vis-a-vis de six souches de N, meningitidis 



Titrcs bactericides* 



Souche 




2169 
RH873 
RH876 

351 
NG G40 
EG 328 



IgG Tcmoin 



IgG D4/2169 



B:9;P1.9 
B;8;PU.7 
B;19.P1.6 
B:NT;P1.7 
B;l> 

B;NT;- 



<4 
<4 
<4 
<4 
<4 
<4 



32 
8 
16 
128 
64 
16 



30 



* Les utrcs bactericides sont exprimcs en inverse de la dilution pour laquelle on observe 50 % de iyse 
des colonics initiates. 
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SEQ ID NO 


Norn du projet 


Sequence 


1,2 


IM2 169-2 


Tbp2 IM2169 complete 


3, 4 


IM2394-2 


Tbp2 IM2394 complete 


5, 6 


M978 


Tbp2 M978 complete 


7, 8 


6940 


-Tbp2-6940-complete 


9, 10 


S3 03 2 


Tbp2 S3032 complete 


11 


2D IM2169 


2ieme domaine de Tbp2 IM2169 


12 


2D 6940 


2ieme domaine de Tbp2 6940 


13 


2D 2223 


2ieme domaine de Tbp2 2223 


14 


2D C708 


2ieme domaine de Tbp2 C708 


15 


2D M978 


2ieme domaine de Tbp2 M978 


16 


2D 1610 


2ieme domaine de Tbp2 1610 


17 


2D 867 


2ieme domaine de Tbp2 867 


18 


2D S3032 


2ieme domaine de Tbp2 S3032 


19 


2D 891 


2ieme domaine de Tbp2 M98 1 


20 


OTG4915 


OTG 4915 


21 


OTG4651 


OTG 4651 


22 


OTG 4928 


OTG 4928 


23 


OTG 5011 


OTG 5011 


24 


OTG 4873 


OTG 4873 


25 


OTG 4877 


OTG 4877 


26 


A 5* 


AS' 


27 


A3 1 


A3' 


28 


2169 Dl 


2169D1 


29 


2169 D2 


2169D2 


30 


2169 D3 


2169D3 


31 


2169 D4 


2169D4 


32 


MAB1 


lere bolte du ler domaine de Tbp2 
IM2169 


33 


MAB2 


2ieme bolte du ler domaine de Tbp2 
IM2169 


34 


MAB3 


3ieme bolte du ler domaine de Tbp2 
IM2169 


35 


MAB4 


4ieme botte du ler domaine de Tbp2 
IM2169 


36, 37 


BZ83 


Tbp2 BZ83 complete 


3S;39^' 


BZ163 


Tbp2 BZ163 complete | 
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2D BZ83 


2ieme domaine de Tbp2 BZ83 


41 


2D BZ163 


2ieme domaine de Tbp2 BZ163 


42 


2D M528 


2ieme domaine de Tbp2 M528 
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LISTE DE SEQUENCES 



(1) INFORMATION GENERALE: 

(i) DEPOSANT: 

(A) NOM: Pasteur Merieux serums et vaccins 

(B) RUE: 58, avenue leclerc 

(C) VILLE: Lyon 

(E) PAYS; France 

( F) CODE POSTAL: 69007 

(A) NOM: Transgene 

(B.)_RUE:_ll.,_-r.ue^de-Mol-sheim — 

(C) VILLE: Strasbourg 

(E) PAYS: France 

(F) CODE POSTAL: 67000 

(ii) TITRE DE L ' INVENTION: Fragments Tbp2 de N. meningitidis 
(iii) NOMBRE DE SEQUENCES: 35 

(iv) FORME LISIBLE PAR ORDINATEUR: 

(A) TYPE DE SUPPORT: Tape 

(B) ORDINATEUR: IBM PC compatible 

(C) SYSTEME D' EXPLOITATION: PC-DOS/MS-DOS 

<D) LOGICIEL: Patentln Release #1.0, Version #1.25 (OEB) 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 1: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 2230 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 

(C) NOMBRE DE BRINS : simple 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 

(vi) ORIGINE: 

(A) ORGANISME: Neisseria meningitidis 

(B) SOUCHE: IM2169 

fix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE : 

(A) NOM/CLE: sig_peptide 

(B) EMPLACEMENT: 60.. 119 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE: 

(A) NOM/CLE: mat_peptide 

(B) EMPLACEMENT: 120.. 2192 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE: 

(A) NOM/CLE: CDS 

(B) EMPLACEMENT: 60.. 2192 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE: 

(A) NOM/CLE: misc_feature 

(B) EMPLACEMENT: 120.. 1154 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE: 

(A) NOM/CLE: misc_feature 

(B) EMPLACEMENT: 1155.. 1748 
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(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE : 

(A) NOM/CLE: miscjeature 

(B) EMPLACEMENT: 1749.. 2192 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE : 
(A) NOM/CLE: misc_binding 
<B) EMPLACEMENT: 237.. 1169 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 1: 

ATTTGTTAAA AATAAATAAA ATAATAATCC TTATCATTCT TTAATTGAAT TGGGTTTAT 59 

ATG AAC AAT CCA TTG GTA AAT CAG GCT GCT ATG GTG CTG CCT GTG TTT 107 
Met Asn Asn Pro Leu Val Asn Gin Ala Ala Met Val Leu Pro Val Phe 
-20 -15 -10 -5 

TTG TTG AGT GCC TGT CTG GGC GGC GGC GGC AGT TTC GAT CTT GAT TCT 155 
Leu Leu Ser Ala Cys Leu Gly Gly Gly Gly Ser Phe Asp Leu Asp Ser 
15 10 

GTC GAT ACC GAA GCC CCG CGT CCC GCG CCA AAG TAT CAA GAT GTT TCT 203 
Val Asp Thr Glu Ala Pro Arg Pro Ala Pro Lys Tyr Gin Asp Val Ser 
15 20 25 

TCC GAA AAA CCG CAA GCC CAA AAA GAC CAA GGC GGA TAC GGT TTT GCG 251 
Ser Glu Lys Pro Gin Ala Gin Lys Asp Gin Gly Gly Tyr Gly Phe Ala 
30 35 40 

ATG AGG TTG AAA CGG AGG AAT TGG TAT CCG GGG GCA GAA GAA AGC GAG 299 
Met Arg Leu Lys Arg Arg Asn Trp Tyr Pro Gly Ala Glu Glu Ser Glu 
45 50 55 60 

GTT AAA CTG AAC GAG AGT GAT TGG GAG GCG ACG GGA TTG CCG ACA AAA 347 
Val Lys Leu Asn Glu Ser Asp Trp Glu Ala Thr Gly Leu Pro Thr Lys 
65 70 75 

CCC AAG GAA CTT CCT AAA CGG CAA AAA TCG GTT ATT GAA AAA GTA GAA 395 
Pro Lys Glu Leu Pro Lys Arg Gin Lys Ser Val lie Glu Lys Val Glu 
80 85 90 

ACA GAC GGC GAC AGC GAT ATT TAT TCT TCC CCC TAT CTC ACA CCA TCA 443 
Thr Asp Gly Asp Ser Asp lie Tyr Ser Ser Pro Tyr Leu Thr Pro Ser 
95 100 105 

AAC CAT CAA AAC GGC AGC GCT GGC AAC GGT GTA AAT CAA CCT AAA AAT 491 
Asn His Gin Asn Gly Ser Ala Gly Asn Gly Val Asn Gin Pro Lys Asn 
110 115 120 

CAG GCA ACA GGT CAC GAA AAT TTC CAA TAT GTT TAT TCC GGT TGG TTT 539 
Gin Ala Thr Gly His Glu Asn Phe Gin Tyr Val Tyr Ser Gly Trp Phe 
125 130 135 140 

TAT AAA CAT GCA GCG AGT GAA AAA GAT TTC AGT AAC AAA AAA ATT AAG 587 
Tyr Lys His Ala Ala Ser Glu Lys Asp Phe Ser Asn Lys Lys lie Lys' 
145 150 155 

TCA GGC GAC GAT GGT TAT ATC TTC TAT CAC GGT GAA AAA CCT TCC CGA 635 
Ser Gly Asp Asp Gly Tyr lie Phe Tyr His Gly Glu Lys Pro Ser Arg 
160 165 170 

CAA CTT CCT GCT TCT GGA AAA GTT ATC TAC AAA GGT GTG TGG CAT TTT 683 
Gin Leu Pro Ala Ser Gly Lys Val lie Tyr Lys Gly Val Trp His Phe 
175 180 185 
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GTA ACC GAT ACA AAA AAG GGT CAA GAT TTT CGT GAA ATT ATC CAG CCT 731 
Val Thr Asp Thr Lys Lys Gly Gin Asp Phe Arg Glu lie lie Gin Pro 
190 195. 200 

TCA AAA AAA CAA GGC GAC AGG TAT AGC GGA TTT TCT GGT GAT GGC AGC 779 
Ser Lys Lys Gin Gly Asp Arg Tyr Ser Gly Phe Ser Gly Asp Gly Ser 
205 210 215 220 

GAA GAA TAT TCC AAC AAA AAC GAA TCC ACG CTG AAA GAT GAT CAC GAG 827 
Glu Glu Tyr Ser Asn Lys Asn Glu Ser Thr Leu Lys Asp Asp His Glu 
225 230 235 

GGT TAT GGT TTT ACC TCG AAT TTA GAA GTG GAT TTC GGC AAT AAG AAA 875 

Gly Tyr Gly Phe Thr Se r Asn„Leu,Glu„Val-Asp-Phe-Gl-y-Asn-Lys-Lys 

240 245 250 

TTG ACG GGT AAA TTA ATA CGC AAT AAT GCG AGC CTA AAT AAT AAT ACT 923 
Leu Thr Gly Lys Leu lie Arg Asn Asn Ala Ser Leu Asn Asn Asn Thr 
255 260 265 

AAT AAT GAC AAA CAT ACC ACC CAA TAC TAC AGC CTT - GAT GCA CAA ATA. 971 
Asn Asn Asp Lys His Thr Thr Gin Tyr Tyr Ser Leu Asp Ala Gin lie 
270 275 280 

ACA GGC AAC CGC TTC AAC GGC ACG GCA ACG GCA ACT GAC AAA AAA GAG 1019 
Thr Gly Asn Arg Phe Asn Gly Thr Ala Thr Ala Thr Asp Lys Lys Glu 
285 290 295 300 

AAT GAA ACC AAA CTA CAT CCC TTT GTT TCC GAC TCG TCT TCT TTG AGC 1067 
Asn Glu Thr Lys Leu His Pro Phe Val Ser Asp Ser Ser Ser Leu Ser 
305 310 315 

GGC GGC TTT TTC GGC CCG CAG GGT GAG GAA TTG GGT TTC CGC TTT TTG 1115 
Gly Gly Phe Phe Gly Pro Gin Gly Glu Glu Leu Gly Phe Arg Phe Leu 
320 325 330 

AGC GAC GAT CAA AAA GTT GCC GTT GTC GGC AGC GCG AAA ACC AAA GAC 1163 
Ser Asp Asp Gin Lys Val Ala Val Val Gly Ser Ala Lys Thr Lys Asp 
335 340 345 

AAA CTG GAA AAT GGC GCG GCG GCT TCA GGC AGC ACA GGT GCG GCA GCA 1211 
Lys Leu Glu Asn Gly Ala Ala Ala Ser Gly Ser Thr Gly Ala Ala Ala 
350 355 360 

TCG GGC GGT GCG GCA GGC ACG TCG TCT GAA AAC AGT AAG CTG ACC ACG 1259 
Ser Gly Gly Ala Ala Gly Thr Ser Ser Glu Asn Ser Lys Leu Thr Thr 
365 370 375 380 - 

GTT TTG GAT GCG GTT GAA TTG ACA CTA AAC GAC AAG AAA ATC AAA AAT 1307 
Val Leu Asp Ala Val Glu Leu Thr Leu Asn Asp Lys Lys lie Lys Asn 
385 390 395 

CTC GAC AAC TTC AGC AAT GCC GCC CAA CTG GTT GTC GAC GGC ATT ATG 1355 
Leu Asp Asn Phe Ser Asn Ala Ala Gin Leu Val Val Asp Gly lie Met 
400 405 410 

ATT CCG CTC CTG CCC AAG GAT TCC GAA AGC GGG AAC ACT CAG GCA GAT 1403 
He Pro Leu Leu Pro Lys Asp Ser Glu Ser Gly Asn Thr Gin Ala Asp 
415 420 425 

AAA GGT AAA AAC GGC GGA ACA GAA TTT ACC CGC AAA TTT GAA CAC ACG 1451 
Lys Gly Lys Asn Gly Gly Thr Glu Phe Thr Arg Lys Phe Glu His Thr 
430 435 440 
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CCG GAA AGT GAT AAA AAA GAC GCC CAA GCA GGT ACG CAG ACG AAT GGG 14 99 

Pro Glu Ser Asp Lys Lys Asp Ala Gin Ala Gly Thr Gin Thr Asn Gly 
445 450 455 460 

GCG CAA ACC GCT TCA AAT ACG GCA GGT GAT ACC AAT GGC AAA ACA AAA 154 7 

Ala Gin Thr Ala Ser Asn Thr Ala Gly Asp Thr Asn Gly Lys Thr Lys 
465 470 475 

ACC TAT GAA GTC GAA GTC TGC TGT TCC AAC CTC AAT TAT CTG AAA TAC 1595 
Thr Tyr Glu Val Glu Val Cys Cys Ser Asn Leu Asn Tyr Leu Lys Tyr 
480 485 490 

GGA ATG TTG ACG CGC AAA AAC AGC AAG TCC GCG ATG CAG GCA GGA GGA 164 3 

Gly Met Leu Thr Arg Lys Asn Ser Lys Ser Ala Met Gin Ala Gly Gly 
495 500 505 

AAC AGT AGT CAA GCT GAT GCT AAA ACG GAA CAA GTT GAA CAA AGT ATG 1691 
Asn Ser Ser Gin Ala Asp Ala Lys Thr Glu Gin Val Glu Gin Ser Met 
510 515 520 

TTC CTC CAA GGC GAG CGT ACC GAT GAA AAA GAG ATT CCA ACC GAC CAA 1739 
Phe Leu Gin Gly Glu Arg Thr Asp Glu Lys Glu He Pro Thr Asp Gin 
525 530 535 540 

AAC GTC GTT TAT CGG GGG TCT TGG TAC GGG CAT ATT GCC AAC GGC ACA 17 87 

Asn Val Val Tyr Arg Gly Ser Trp Tyr Gly His He Ala Asn Gly Thr 
545 550 555 

AGC TGG AGC GGC AAT GCT TCT GAT AAA GAG GGC GGC AAC AGG GCG GAA 1835 
Ser Trp Ser Gly Asn Ala Ser Asp Lys Glu Gly Gly Asn Arg Ala Glu 
560 565 570 

TTT ACT GTG AAT TTT GCC GAT AAA AAA ATT ACC GGC AAG TTA ACC GCT 18 83 

Phe Thr Val Asn Phe Ala Asp Lys Lys He Thr Gly Lys Leu Thr Ala 
575 580 585 

GAA AAC AGG CAG GCG CAA ACC TTT ACC ATT GAG GGA ATG ATT CAG GGC 1931 
Glu Asn Arg Gin Ala Gin Thr Phe Thr He Glu Gly Met He Gin Gly 
590 595 600 

AAC GGC TTT GAA GGT ACG GCG AAA ACT GCT GAG TCA GGT TTT GAT CTC 197 9 

Asn Gly Phe Glu Gly Thr Ala Lys Thr Ala Glu Ser Gly Phe Asp Leu 
605 610 615 620 

GAT CAA AAA AAT ACC ACC CGC ACG CCT AAG GCA TAT ATC ACA GAT GCC 2027 
Asp Gin Lys Asn Thr Thr Arg Thr Pro Lys Ala Tyr He Thr Asp Ala 
625 630 635 

AAG GTA AAG GGC GGT TTT TAC GGG CCT AAA GCC GAA GAG TTG GGC GGA 2075 
Lys Val Lys Gly Gly Phe Tyr Gly Pro Lys Ala Glu Glu Leu Gly Gly 
640 645 650 

TGG TTT GCC TAT CCG GGC GAT AAA CAA ACG GAA AAG GCA ACA GCT ACA 2123 
Trp Phe Ala Tyr Pro Gly Asp Lys Gin Thr Glu Lys Ala Thr Ala Thr 
655 660 665 

TCC AGC GAT GGA AAT TCA GCA AGC AGC GCG ACC GTG GTA TTC GGT GCG 2171 
Ser Ser Asp Gly Asn Ser Ala Ser Ser Ala Thr Val Val Phe Gly Ala 
670 675 680 

AAA CGC CAA CAG CCT GTG CAA TAAGCACGGT T G C CGAACAA TCAAGAATAA 2222 
Lys Arg Gin Gin Pro Val Gin 
685 690 
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2230 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 2: 

(i) CARACTERISTIQUES DE. LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 711 acides amines 

(B) TYPE: acide amine 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: proteine 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 2: 



Met Asn Asn Pro Leu Val Asn Gin Ala Ala Met Val Leu Pro Val Phe 
-20 -15 -10 -5 

Leu Leu Ser Ala Cys Leu Gly Gly Gly Gly Ser Phe Asp Leu Asp Ser 
15 10 

Val Asp Thr Glu Ala Pro Arg Pro Ala Pro Lys Tyr Gin Asp Val Ser 
15 20 25 

Ser Glu Lys Pro Gin Ala Gin Lys Asp Gin Gly Gly Tyr Gly Phe Ala 
30 35 40 

Met Arg Leu Lys Arg Arg Asn Trp Tyr Pro Gly Ala Glu Glu Ser Glu 
45 50 55 60 

Val Lys Leu Asn Glu Ser Asp Trp Glu Ala Thr Gly Leu Pro Thr Lys 
65 70 75 

Pro Lys Glu Leu Pro Lys Arg Gin Lys Ser Val lie Glu Lys Val Glu 
80 85 90 

Thr Asp Gly Asp Ser Asp lie Tyr Ser Ser Pro Tyr Leu Thr Pro Ser 
95 100 105 

Asn His Gin Asn Gly Ser Ala Gly Asn Gly Val Asn Gin Pro Lys Asn 
110 115 120 

Gin Ala Thr Gly His Glu Asn Phe Gin Tyr Val Tyr Ser Gly Trp Phe 
125 130 135 140 

Tyr Lys His Ala Ala Ser Glu Lys Asp Phe Ser Asn Lys Lys lie Lys 
145 150 155 

Ser Gly Asp Asp Gly Tyr lie Phe Tyr His Gly Glu Lys Pro Ser Arg 
160 165 170 

Gin Leu Pro Ala Ser Gly Lys Val lie Tyr Lys Gly Val Trp His Phe 
175 180 185 

Val Thr Asp Thr Lys Lys Gly Gin Asp Phe Arg Glu lie lie Gin Pro 
190 195 200 

Ser Lys Lys Gin Gly Asp Arg Tyr Ser Gly Phe Ser Gly Asp Gly Ser 
205 210 215 220 

Glu Glu Tyr Ser Asn Lys Asn Glu Ser Thr Leu Lys Asp Asp His Glu 



225 



230 



235 
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Gly Tyr Gly Phe 
240 

Leu Thr Gly Lys 
255 

Asn Asn Asp Lys 
270 



Thr Gly Asn Arg 
285 

Asn Glu Thr Lys 



Gly Gly Phe Phe 
320 

Ser Asp Asp Gin 
335 

Lys Leu Glu Asn 
350 

Ser Gly Gly Ala 
365 

Val Leu Asp Ala 



Leu Asp Asn Phe 
400 

lie Pro Leu Leu 
415 

Lys Gly Lys Asn 
430 

Pro Glu Ser Asp 
445 

Ala Gin Thr Ala 



Thr Tyr Glu Val 
480 

Gly Met Leu Thr 
495 

Asn Ser Ser Gin 
510 



Phe Leu Gin Gly 
525 

Asn Val Val Tyr 



Thr Ser Asn Leu 



Leu lie Arg Asn 
260 

His Thr Thr Gin 
275 

Phe Asn Gly Thr 
290 

Leu His Pro Phe 
305 

Gly Pro Gin Gly 



Lys Val Ala Val 
340 

Gly Ala Ala Ala 
355 

Ala Gly Thr Ser 
370 

Val Glu Leu Thr 
385 

Ser Asn Ala Ala 



Pro Lys Asp Ser 
420 

Gly Gly Thr Glu 
435 

Lys Lys Asp Ala 
450 

Ser Asn Thr Ala 
465 

Glu Val Cys Cys 



Arg Lys Asn Ser 
500 

Ala Asp Ala Lys 
515 



Glu Arg Thr Asp 
530 



Arg Gly Ser Trp 
545 



Glu Val Asp Phe 
245 

Asn Ala Ser Leu 



Tyr Tyr Ser Leu 
280 

Ala Thr Ala Thr 
295 

Val Ser Asp Ser 
310 

Glu Glu Leu Gly 
325 

Val Gly Ser Ala 



Ser Gly Ser Thr 
360 

Ser Glu Asn Ser 
375 

Leu Asn Asp Lys 
390 

Gin Leu Val Val 
405 

Glu Ser Gly Asn 



Phe Thr Arg Lys 
440 

Gin Ala Gly Thr 
455 

Gly Asp Thr Asn 
470 

Ser Asn Leu Asn 
485 

Lys Ser Ala Met 



Thr Glu Gin Val 
520 

Glu Lys Glu lie 
535 

Tyr Gly His He 
550 



Gly Asn Lys Lys 
250 

Asn Asn Asn Thr 
265 

Asp Ala Gin He 



Asp Lys Lys Glu 
300 

Ser Ser Leu Ser 
315 

Phe Arg Phe Leu 
330 

Lys Thr Lys Asp 
345 

Gly Ala Ala Ala 



Lys Leu Thr Thr 
380 

Lys He Lys Asn 
395 



Asp Gly He Met 
410 



Thr Gin Ala Asp 
425 

Phe Glu His Thr 



Gin Thr Asn Gly 
460 

Gly Lys Thr Lys 
475 

Tyr Leu Lys Tyr 
490 

Gin Ala Gly Gly 
505 

Glu Gin Ser Met 



Pro Thr Asp Gin 
54 0 

Ala Asn Gly Thr 
555 



Ser Trp Ser Gly Asn Ala Ser Asp Lys Glu Gly Gly Asn Arg Ala Glu 
560 565 570 
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Phe Thr-Val Asn Phe Ala Asp Lys Lys lie Thr Gly Lys Leu Thr Ala 
575 580 585 

Glu Asn Arg Gin Ala Gin Thr Phe Thr lie Glu Gly Met He Gin Gly 
590 595 600 

Asn Gly Phe Glu Gly Thr Ala Lys Thr Ala Glu Ser Gly Phe Asp Leu 
605 610 615 620 

Asp Gin Lys Asn Thr Thr Arg Thr Pro Lys Ala Tyr He Thr Asp Ala 
625 630 635 

Lys Val Lys Gly Gly Phe Tyr Gly Pro Lys Ala Glu Glu Leu Gly Gly 
640 645 650 



Trp Phe Ala Tyr Pro Gly Asp Lys Gin Thr Glu Lys Ala Thr Ala Thr 
655 660 665 

Ser Ser Asp Gly Asn Ser Ala Ser Ser Ala Thr Val Val Phe Gly Ala 
670 675 680 

Lys Arg Gin Gin Pro Val Gin 
685 690 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 3: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 1808 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 
<C) NOMBRE DE BRINS : simple 
( D) CONFIGURATION : lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 

(vi) ORIGINS : 

(A) ORGANISME: N. meningitidis 

(B) SOUCHE: IM2394 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE : 

(A) NOM/CLE: sig_peptide 

(B) EMPLACEMENT: 1..60 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE: 

(A) NOM/CLE: mat_peptide 

(B) EMPLACEMENT: 61. . 1797 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE: 

(A) NOM/CLE: CDS 

(B) EMPLACEMENT: 1..1797 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE: 

(A) NOM/CLE: misc_feature 

(B) EMPLACEMENT: 61.. 1035 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE: 

(A) NOM/CLE: misc_feature 

(B) EMPLACEMENT: 1036.. 1386 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE: 

(A) NOM/CLE: misc_feature 

(B) EMPLACEMENT: 1387.. 1797 



(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE: 
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(A) NOM/CLE: mis c_binding 

(B) EMPLACEMENT: 46.. 1050 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 3: 

ATG AAC AAT CCA TTG GTA AAT CAG GCT GCT ATG GTG CTG CCT GTG TTT 4 8 

Met Asn Asn Pro Leu Val Asn Gin Ala Ala Met Val Leu Pro Val Phe 
-20 -15 -10 -5 

TTG TTG AGT GCT TGT CTG GGT GGC GGC GGC AGT TTC GAT TTG GAC AGC 96 
Leu Leu Ser Ala Cys Leu Gly Gly Gly Gly Ser Phe Asp Leu Asp Ser 
15 10 

GTG GAA ACC GTG CAA GAT ATG CAC TCC AAA CCT AAG TAT GAG GAT GAA 14 4 

Val Glu Thr Val Gin Asp Met His Ser Lys Pro Lys Tyr Glu Asp Glu 
15 20 25 

AAA AGC CAG CCT GAA AGC CAA CAG GAT GTA TCG GAA AAC AGC GGC GCG 192 
Lys Ser Gin Pro Glu Ser Gin Gin Asp Val Ser Glu Asn Ser Gly Ala 
30 35 40 

GCT TAT GGC TTT GCA GTA AAA CTA CCT CGC CGG AAT GCA CAT TTT AAT 24 0 

Ala Tyr Gly Phe Ala Val Lys Leu Pro Arg Arg Asn Ala His Phe Asn 
45 50 55 60 

CCT AAA TAT AAG GAA AAG CAC AAA CCA TTG GGT TCA ATG GAT TGG AAA 28 8 

Pro Lys Tyr Lys Glu Lys His Lys Pro Leu Gly Ser Met Asp Trp Lys 
65 70 75 

AAA CTG CAA AGA GGA GAA CCA AAT AGT TTT AGT GAG AGG GAT GAA TTG 336 
Lys Leu Gin Arg Gly Glu Pro Asn Ser Phe Ser Glu Arg Asp Glu Leu 
80 85 90 

GAA AAA AAA CGG GGT AGT TCT GAA CTT ATT GAA TCA AAA TGG GAA GAT 38 4 

Glu Lys Lys Arg Gly Ser Ser Glu Leu lie Glu Ser Lys Trp Glu Asp 
95 100 105 

GGG CAA AGT CGT GTA GTT GGT TAT ACA AAT TTC ACT TAT GTC CGT TCG 4 32 

Gly Gin Ser Arg Val Val Gly Tyr Thr Asn Phe Thr Tyr Val Arg Ser 
110 115 120 

GGA TAT GTT TAG CTT AAT AAA AAT AAT ATT GAT ATT AAG AAT AAT ATA 480 
Gly Tyr Val Tyr Leu Asn Lys Asn Asn lie Asp lie Lys Asn Asn lie 
125 130 135 140 

GTT CTT TTT GGA CCT GAC GGA TAT CTT TAC TAT AAA GGG AAA GAA CCT 52 8 

Val Leu Phe Gly Pro Asp Gly Tyr Leu Tyr Tyr Lys Gly Lys Glu Pro 
145 150 155 

TCC AAG GAG CTG CCA TCG GAA AAG ATA ACT TAT AAA GGT ACT TGG GAT 57 6 

Ser Lys Glu Leu Pro Ser Glu Lys lie Thr Tyr Lys Gly Thr Trp Asp 
160 165 170 

TAT GTT ACT GAT GCT ATG GAA AAA CAA AGG TTT GAA GGA TTG GGT AGT 624 
Tyr Val Thr Asp Ala Met Glu Lys Gin Arg Phe Glu Gly Leu Gly Ser 
175 180 185 

GCA GCA GGA GGA GAT AAA TCG GGG GCG TTG TCT GCA TTA GAA GAA GGG 672 
Ala Ala Gly Gly Asp Lys Ser Gly Ala Leu Ser Ala Leu Glu Glu Gly 
190 195 200 



GTA TTG CGT A AT.,, CAG GCA GAG GCA TCA TCC GGT CAT ACC GAT TTT GGT 
Val Leu Arg Ash Gin Ala Glu Ala Ser Ser Gly His Thr Asp Phe Gly 
205 210 215 220 
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816 



864 



ATG ACT ACT GAG TTT GAG GTT GAT TTT TCT GAT AAA ACA ATA AAG GGC 7 68 

Met Thr Ser Glu Phe Glu Val Asp Phe Ser Asp Lys Thr lie Lys Gly 
225 230 235 

ACA CTT TAT CGT AAC AAC CGT ATT ACT CAA AAT AAT AGT GAA AAC AAA 
Thr Leu Tyr Arg Asn Asn Arg lie Thr Gin Asn Asn Ser Glu Asn Lys 
240 245 250 

CAA ATA AAA ACT ACG CGT TAC ACC ATT CAA GCA ACT CTT CAC GGC AAC 
Gin He Lys Thr Thr Arg Tyr Thr He Gin Ala Thr Leu His Gly Asn 
255 260 265 

CGT TTC AAA GGT AAG GCG TTG GCG GCA GAT AAA GGT GCA ACA AAT GGA 912 

-Arg.-Phe-Lys-Gl-y-Lys-M-a-Leu-Ai-a^^ 

270 275 280 

AGT CAT CCC TTT ATT TCC GAC TCC GAC AGT TTG GAA GGC GGA TTT TAC 
Ser His Pro Phe He Ser Asp Ser Asp Ser Leu Glu Gly Gly Phe Tyr 
285 290 295 300 

GGG CCG AAA GGC GAG GAA CTT GCC GGT AAA TTC TTG AGC AAC GAC AAC 
Gly Pro Lys Gly Glu Glu Leu Ala Gly Lys Phe Leu Ser Asn Asp Asn 
305 310 315 

AAA GTT GCA GCG GTG TTT GGT GCG AAG CAG AAA GAT AAG AAG GAT GGG 105 6 

Lys Val Ala Ala Val Phe Gly Ala Lys Gin Lys Asp Lys Lys Asp Gly 
320 325 330 

GAA AAC GCG GCA GGG CCT GCA ACG GAA ACC GTG ATA GAT GCA TAC CGT 
Glu Asn Ala Ala Gly Pro Ala Thr Glu Thr Val He Asp Ala Tyr Ara 
335 340 345 * 

ATT ACC GGC GAG GAG TTT AAG AAA GAG CAA ATA GAC AGT TTT GGA GAT 1152 
He Thr Gly Glu Glu Phe Lys Lys Glu Gin He Asp Ser Phe Gly Asp 
350 355 360 



960 



1008 



1104 



1200 



1248 



1296 



GTG AAA AAG CTG CTG GTT GAC GGA GTG GAG CTT TCA CTG CTG CCG TCT 
Val Lys Lys Leu Leu Val Asp Gly Val Glu Leu Ser Leu Leu Pro Ser 
365 370 375 38Q 

GAG GGC AAT AAG GCG GCA TTT CAG CAC GAG ATT GAG CAA AAC GGC GTG 
Glu Gly Asn Lys Ala Ala Phe Gin His Glu He Glu Gin Asn Gly Val 
385 390 395 

AAG GCA ACG GTG TGT TGT TCC AAC TTG GAT TAC ATG AGT TTT GGG AAG 
Lys Ala Thr Val Cys Cys Ser Asn Leu Asp Tyr Met Ser Phe Gly Lys 
400 4 05 410 

CTG TCA AAA GAA AAT AAA GAC GAT ATG TTC CTG CAA GGT GTC CGC ACT 1344 
Leu Ser Lys Glu Asn Lys Asp Asp Met Phe Leu Gin Gly Val Arq Thr 
415 420 425 

CCA GTA TCC GAT GTG GCG GCA AGG ACG GAG GCA AAC GCC AAA TAT CGC 1392 
Pro Val Ser Asp Val Ala Ala Arg Thr Glu Ala Asn Ala Lys Tyr Ara 
430 435 440 

GGT ACT TGG TAC GGA TAT ATT GCC AAC GGC ACA AGC TGG AGC GGC GAA 144 0 

Gly Thr Trp Tyr Gly Tyr He Ala Asn Gly Thr Ser Trp Ser Gly Glu 
445 450 455 46Q 

GCC TCC AAT CA/j- GAA . GGT GGT AAT AGG GCA GAG TTT GAC GTG GAT TTT 148 8 

Ala Ser Asn Gin Glu Gly Gly Asn Arg Ala Glu Phe Asp Val Asp Phe 
465 470 475 
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TCC ACT AAA AAA ATC AGT GGC ACA CTG ACG GCA AAA GAC CGT ACG TCT 153 6 

Ser Thr Lys Lys lie Ser Gly Thr Leu Thr Ala Lys Asp Arg Thr Ser 
480 485 490 

CCT GCG TTT ACT ATT ACT GCC ATG ATT AAG GAC AAC GGT TTT TCA GGT 158 4 

Pro Ala Phe Thr lie Thr Ala Met lie Lys Asp Asn Gly Phe Ser Gly 
495 500 505 

GTG GCG AAA ACC GGT GAA AAC GGC TTT GCG CTG GAT CCG CAA AAT ACC 1632 
Val Ala Lys Thr Gly Glu Asn Gly Phe Ala Leu Asp Pro Gin Asn Thr 
510 515 520 

GGA AAT TCC CAC TAT ACG CAT ATT GAA GCC ACT GTA TCC GGC GGT TTC 1680 
Gly Asn Ser His Tyr Thr His lie Glu Ala Thr Val Ser Gly Gly Phe 
525 530 535 540 

TAC GGC AAA AAC GCC ATC GAG ATG GGC GGA TCG TTC TCA TTT CCG GGA 1728 
Tyr Gly Lys Asn Ala He Glu Met Gly Gly Ser Phe Ser Phe Pro Gly 
545 550 555 

AAT GCA CCA GAG GGA AAA CAA GAA AAA GCA TCG GTG GTA TTC GGT GCG 1776 
Asn Ala Pro Glu Gly Lys Gin Glu Lys Ala Ser Val Val Phe Gly Ala 
560 565 570 

AAA CGC CAA CAG - CTT GTG CAA TAAGCACGGC T 1808 
Lys Arg Gin Gin Leu Val Gin 
575 

(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 4: 

(i) CARACTERI5TIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 599 acides amines 

( B) TYPE : acide amine 

<D) CONFIGURATION : lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: proteine 

<xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 4: 

Met Asn Asn Pro Leu Val Asn Gin Ala Ala Met Val Leu Pro Val Phe 
-20 -15 -10 -5 

Leu Leu Ser Ala Cys Leu Gly Gly Gly Gly Ser Phe Asp Leu Asp Ser 
15 10 

Val Glu Thr Val Gin Asp Met His Ser Lys Pro Lys Tyr Glu Asp Glu 
15 20 25 

Lys Ser Gin Pro Glu Ser Gin Gin Asp Val Ser Glu Asn Ser Gly Ala 
30 35 40 

Ala Tyr Gly Phe Ala Val Lys Leu Pro Arg Arg Asn Ala His Phe Asn 
45 50 55 60 

Fro Lys Tyr Lys Glu Lys His Lys Pro Leu Gly Ser Met A-?n Trp Lys 
65 70 75 

Lys Leu Gin Arg Gly Glu Pro Asn Ser Phe Ser Glu Arg Asp Glu Leu 
80 85 90 

Glu Lys Lys Arg Gly Ser Ser Glu Leu He Glu Ser Lys Trp Glu Asp 
95 100 105 
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Gly Gin Ser Arg Val Val Gly Tyr Thr Asn Phe Thr Tyr Val Arg Ser 
110 115 120 

Gly Tyr Val Tyr Leu Asn Lys Asn Asn He Asp He Lys Asn Asn He 
125 130 135 140 

Val Leu Phe Gly Pro Asp Gly Tyr Leu Tyr Tyr Lys Gly Lys Glu Pro 
145 150 155 

Ser Lys Glu Leu Pro Ser Glu Lys He Thr Tyr Lys Gly Thr Trp Asp 
160 16S ' 170 



Tyr Val Thr Asp Ala Met Glu Lys_Gln Arg Ph e Glu Gl y Leu Gly_Ser___ 
ITS" ' 18 ~0 — 185 



Ala Ala Gly Gly Asp Lys Ser Gly Ala Leu Ser Ala Leu Glu Glu Gly 
190 195 200 

Val Leu Arg Asn Gin Ala Glu Ala Ser Ser Gly His Thr Asp Phe Gly 
205 210 215 220 

Met Thr Ser Glu Phe Glu Val Asp Phe Ser Asp Lys Thr He Lys Gly 
225 230 235 

Thr Leu Tyr Arg Asn Asn Arg He Thr Gin Asn Asn Ser Glu Asn Lys 
240 245 250 

Gin He Lys Thr Thr Arg Tyr Thr He Gin Ala Thr Leu His Gly Asn 
255 260 265 

Arg Phe Lys Gly Lys Ala Leu Ala Ala Asp Lys Gly Ala Thr Asn Gly 
270 275 280 

Ser His Pro Phe He Ser Asp Ser Asp Ser Leu Glu Gly Gly Phe Tyr 
285 290 295 300 

Gly Pro Lys Gly Glu Glu Leu Ala Gly Lys Phe Leu Ser Asn Asp Asn 
305 310 315 

Lys Val Ala Ala Val Phe Gly Ala Lys Gin Lys Asp Lys Lys Asp Gly 
320 325 330 

Glu Asn Ala Ala Gly Pro Ala Thr Glu Thr Val He Asp Ala Tyr Arg 
335 340 345 

He Thr Gly Glu Glu Phe Lys Lys Glu Gin lie Asp Ser Phe Gly Asp 
350 355 360 

Val Lys Lys Leu Leu Val Asp Gly Val Glu Leu Ser Leu Leu Pro Ser 
365 370 375 380 

Glu Gly Asn Lys Ala Ala Phe Gin His Glu lie Glu Gin Asn Gly Val 
385 390 395 

Lys Ala Thr Val Cys Cys Ser Asn Leu Asp Tyr Met Ser Phe Gly Lys 
400 405 410 

Leu Ser Lys Glu Asn Lys Asp Asp Met Phe Leu Gin Gly Val Arg Thr 
415 420 425 



Pro Val Ser Asp Val Ala Ala Arg Thr Glu Ala Asn Ala Lys Tyr Arg 
430 435 440 
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Gly Thr Trp Tyr Gly Tyr lie Ala Asn Gly Thr Ser Trp Ser Gly Glu 

445 450 455 460 

Ala Ser Asn Gin Glu Gly Gly Asn Arg Ala Glu Phe Asp Val Asp Phe 

465 470 475 



Ser Thr Lys Lys 
480 

Pro Ala Phe Thr 
495 

Val Ala Lys Thr 
510 



Gly Asn Ser His 
525 

Tyr Gly Lys Asn 



Asn Ala Pro Glu 
560 

Lys Arg Gin Gin 
575 



lie Ser Gly Thr 



He Thr Ala Met 
500 

Gly Glu Asn Gly 
515 

Tyr Thr His He 
530 

Ala He Glu Met 
545 

Gly Lys Gin Glu 



Leu Val Gin 



Leu Thr Ala Lys 
485 

He Lys Asp Asn 



Phe Ala Leu Asp 
520 

Glu Ala Thr Val 
535 

Gly Gly Ser Phe 
550 

Lys Ala Ser Val 
565 



Asp Arg Thr Ser 
490 

Gly Phe Ser Gly 
505 

Pro Gin Asn Thr 



Ser Gly Gly Phe 
540 

Ser Phe Pro Gly 
555 

Val Phe Gly Ala 
570 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 5: 



(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 2255 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 

(C) NOMBRE DE BRINS : simple 

(D) CONFIGURATION: lineaire 



(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 

(vi) ORIGINE: 

(A) ORGANISME: N. meningitidis 

(B) SOUCHE: M978 



(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE: 

(A) NOM/ CLE: mat_peptide 

(B) EMPLACEMENT: 1..2115 



(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE: 
(A) NOM/CLE: CDS 
<B) EMPLACEMENT: 1..2115 



(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 5: 



TGT CTG GGT GGC GGC GGC ACG TTC GAT CTT GAT TCT GTC GAT ACC GAA 4 8 

Cys Leu Gly Gly Gly Gly Thr Phe Asp Leu Asp Ser Val Asp Thr Glu 
15 10 15 

GCC CCG CGT CCC GCC CCA AAA TAT c.AA GAT CTT TCT TCC GAA AAA CCG 96 

Ala Pro Arg Pro Ala Pro Lys Tyr Gin Asp Val Ser Ser Glu Lys Pro 
20 25 30 

CAA GCC CAA AAA GAC CAA GGC GGA TAC GGT TTT GCA ATG CGC CTC AAG 144 

Gin Ala Gin Lys Asp Gin Gly Gly Tyr Gly Phe Ala Met Arg Leu Lys 
35 40 45 
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CGG CGG AAT TGG CAT CCG CAG GCA AAT CCT AAA GAA GAT GAG ATA AAA 192 
Arg Arg Asn Trp His Pro Gin Ala Asn Pro Lys Glu Asp Glu lie Lys 
50 55 60 

CTT TCT GAA AAT GAT TGG GAG GCG ACA GGA TTG CCA GGC AAT CCC AAA 24 0 

Leu Ser Glu Asn Asp Trp Glu Ala Thr Gly Leu Pro Gly Asn Pro Lys 
65 70 75 80 

AAC TTA CCT GAG CGA CAG AAA TCG GTT ATT GAA AAA GTA AAA ACA GGC 28 8 

Asn Leu Pro Glu Arg Gin Lys Ser Val He Glu Lys Val Lys Thr Gly 
85 90 95 

AGC GAC AGC AAT ATT TAT TCT TCC CCC TAT CTC ACG CAA TCA AAC CAT 336 
Ser Asp Ser Asn He Tyr Ser Ser Pro Tyr Leu Thr Gin Ser Asn His 

- ■ i-o o ro5~ rio 



CAA AAC GGC AGT GCA AAC CAA CCA AAA AAT GAA GTA AAA GAT TAT AAA 384 
Gin Asn Gly Ser Ala Asn Gin Pro Lys Asn Glu Val Lys Asp Tyr Lys 
115 120 125 

GAG TTC AAA TAT GTT TAT TCC GGT TGG TTT TAC AAA CAC GCT AAA CTC 432 
Glu Phe Lys Tyr Val Tyr . Ser Gly Trp Phe Tyr Lys' His Ala Lys Leu 
130 135 140 

GAA ATC ATA AAA GAA AAC AAC TTA ATT AAG GGT GCA AAG AGC GGC GAC 4 80 

Glu He He Lys Glu Asn Asn Leu He Lys Gly Ala Lys Ser Gly Asp 
145 150 155 160 

GAC GGT TAT ATC TTT TAT CAC GGT GAA AAA CCT TCC CGA CAA CTT CCC 528 
Asp Gly Tyr He Phe Tyr His Gly Glu Lys Pro Ser Arg Gin Leu Pro 
165 170 175 

GTT TCT GGA GAA GTT ACC TAC AAA GGC GTA TGG CAT TTT GTA ACC GAT 576 
Val Ser Gly Glu Val Thr Tyr Lys Gly Val Trp His Phe Val Thr Asp 
180 185 190 

ACG AAA CAG GGA CAA AAA TTT AAC GAT ATT CTT GGA ACC TCA AAA AAA 624 
Thr Lys Gin Gly Gin Lys Phe Asn Asp He Leu Gly Thr Ser Lys Lys 
195 200 205 

CAA GGC GAC AGG TAT AGC GGA TTT CCG GGT GAT GAC GGC GAA GAA TAT 672 
Gin Gly Asp Arg Tyr Ser Gly Phe Pro Gly Asp Asp Gly Glu Glu Tyr 
210 215 220 

TCC AAT AAA AAT GAA GCG ACT TTA CAA GGC AGT CAA GAG GGT TAT GGT 720 
Ser Asn Lys Asn Glu Ala Thr Leu Gin Gly Ser Gin Glu Gly Tyr Gly 
225 230 235 240 

TTT ACC TCA AAT TTA AAA GTG GAT TTC AAT AAG AAA AAA TTG ACG GGT 768 
Phe Thr Ser Asn Leu Lys Val Asp Phe Asn Lys Lys Lys Leu Thr Gly 
245 250 255 

GAA TTG ATA CGC AAT AAT AGA GTT ACA AAC GCT ACT GCT AAC GAT AAA 816 
Glu Leu He Arg Asn Asn Arg Val Thr Asn Ala Thr Ala Asn Asp Lys 
260 265 270 

TAC ACC ACC CAA TAT TAC AGC CTT GAG GCT CAA GTA ACA GGC AAC CGC 864 
Tyr Thr Thr Gin Tyr Tyr Ser Leu Glu Ala Gin Val Thr Gly Asn Arg 
275 280 285 

TTC AAC GGC AAG GCA ACG GCA ACC GAC AAA CCT GGC ACT GGA GAA ACC 912 
Phe Asn Gly Lys Ala Thr Ala Thr Asp Lys Pro Gly Thr Gly Glu Thr 
290 295 300 
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AAA CAA CAT CCC TTT GTT TCC GAC TCG TCT TCT TTG AGC GGC GGC TTT 960 
Lys Gin His Pro Phe Val Ser Asp Ser Ser Ser Leu Ser Gly Gly Phe 
305 310 315 320 

TTC GGC CCG AAG GGT GAG GAA TTG GGT TTC CGC TTT TTG AGC AAC GAT 1008 
Phe Gly Pro Lys Gly Glu Glu Leu Gly Phe Arg Phe Leu Ser Asn Asp 
325 330 335 

CAA AAA GTT GCC GTT GTC GGC AGC GCG AAA ACC CAA GAC AAA GCC GCA 1056 
Gin Lys Val Ala Val Val Gly Ser Ala Lys Thr Gin Asp Lys Ala Ala 
340 345 350 

AAT GGC AAT ACT GCG GCG GCT TCA GGC GGC ACA GAT GCG GCA GCA TCA 1104 
Asn Gly Asn Thr Ala Ala Ala Ser Gly Gly Thr Asp Ala Ala Ala Ser 
355 360 365 

AAC GGT GCG GCA GGC ACG TCG TCT GAA AAC AGT AAG CTG ACC ACG GTT 1152 
Asn Gly Ala Ala Gly Thr Ser Ser Glu Asn Ser Lys Leu Thr Thr Val 
370 375 380 

TTG GAT GCG GTT GAA TTG ACA CTA AAC GAC AAG AAA ATC AAA AAT CTC 1200 
Leu Asp Ala Val Glu Leu Thr Leu Asn Asp Lys Lys He Lys Asn Leu 
385 390 395 400 

GAC AAC TTC AGC AAT GCC GCC CAA CTG GTT GTC GAC GGC ATT ATG ATT 124 8 

Asp Asn Phe Ser Asn Ala Ala Gin Leu Val Val Asp Gly He Met He 
405 410 415 

CCG CTC CTG CCC GAG ACT TCC GAA AGT GGG AGC AAT CAG GCA GAT AAA 1296 
Pro Leu Leu Pro Glu Thr Ser Glu Ser Gly Ser Asn Gin Ala Asp Lys 
420 425 430 

GGT AAA AAA GGT AAA AAC GGT AAA AAC GGC GGA ACA GAC TTT ACC TAC 134 4 

Gly Lys Lys Gly Lys Asn Gly Lys Asn Gly Gly Thr Asp Phe Thr Tyr 
435 440 445 

AAA ACA ACC TAC ACG CCG AAA AAC GAT GAC AAA GAT ACC AAA GCC CAA 1392 
Lys Thr Thr Tyr Thr Pro Lys Asn Asp Asp Lys Asp Thr Lys Ala Gin 
450 455 460 

ACA GGT GCG GCA GGC TCT AGC GGC GCA CAA ACC GAT TTG GGT AAG GCG 14 4 0 

Thr Gly Ala Ala Gly Ser Ser Gly Ala Gin Thr Asp Leu Gly Lys Ala 
465 470 475 480 

GAC GTT AAC GGC GGT AAG GCA GAA ACA AAA ACC TAT GAA GTC GAA GTC 14 88 

Asp Val Asn Gly Gly Lys Ala Glu Thr Lys Thr Tyr Glu Val Glu Val 
485 490 495 

TGC TGT TCC AAC CTC AAT TAT CTG AAA TAC GGA ATG TTG ACG CGT AAA 1536 
Cys Cys Ser Asn Leu Asn Tyr Leu Lys Tyr Gly Met Leu Thr Arg Lys 
500 505 510 

AAC AGC AAG TCC GCG ATG CAG GCA GGA GGA AAC AGT AGT CAA GCT GAT 1584 
Asn Ser Lys Ser Ala Met Gin Ala Gly Gly Asn Ser Ser Gin Ala Asp 
515 520 525 



«w j-u-ui rtv-vj <ji i ^/^uH m(jT ATU TTC CTC CAA GGC GAG CGT 1632 

Ala Lys Thr Glu Gin Val Glu Gin Ser Met Phe Leu Gin Gly Glu Arg 

530 535 540 

ACC GAT GAA AAA GAG ATT CCA AAC GAC CAA AAC GTC GTT TAT CGG GGG 1680 

Thr Asp Glu Lys Glu He Pro Asn Asp Gin Asn Val Val Tyr Arg Gly 
545 550 555 560 
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TCT TGG TAC GGG CAT ATT GCC AGC AGC ACA AGC TGG AGC GGC AAT GCT 172 8 

Ser Trp Tyr Gly His He Ala Ser Ser Thr Ser Trp Ser Gly Asn Ala 
565 570 575 

TCC AAT GCA ACG AGT GGC AAC AGG GCG GAA TTT ACT GTG AAT TTC GAT 1776 
Ser Asn Ala Thr Ser Gly Asn Arg Ala Glu Phe Thr Val Asn Phe Asp 
580 585 590 

ACG AAA AAA ATT AAC GGC ACG TTA ACC GCT GAA AAC AGG CAG GAG GCA 1824 
Thr Lys Lys He Asn Gly Thr Leu Thr Ala Glu Asn Arg Gin Glu Ala 
595 600 605 

ACC TTT ACC ATT GAT GGT AAG ATT GAG GGC AAC GGT TTT TCC GGT ACG 1872 
■ Thr Phe Thr He Asp Gly Lys He Glu Gly Asn Gly Phe Ser Gly Thr 

61:0 615 620 

GCA AAA ACT GCT GAC TTA GGT TTT GAT CTC GAT CAA AGC AAT ACC ACC 1920 
Ala Lys Thr Ala Asp Leu Gly Phe Asp Leu Asp Gin Ser Asn Thr Thr 
625 630 635 640 

GGC ACG CCT AAG GCA TAT ATC ACA GAT GCC AAG GTG CAG GGC GGT TTT 1968 
Gly Thr Pro Lys Ala Tyr He Thr Asp Ala Lys Val Gin Gly Gly Phe 
645 650 655 

TAC GGG CCT AAA GCC GAA GAG TTG GGC GGA TGG TTT GCC TAT CCG GGC 2016 
Tyr Gly Pro Lys Ala Glu Glu Leu Gly Gly Trp Phe Ala Tyr Pro Gly 
660 665 670 

GAT AAA CAA ACG GAA AAG GCA ACG GTT GCA TCC GGC GAT GGA AAT TCA 2064 
Asp Lys Gin Thr Glu Lys Ala Thr Val Ala Ser Gly Asp Gly Asn Ser 
675 680 685 

GCA AGC AGC GCG ACC GTG GTA TTC GGT GCG AAA CGC CAA CAG CCT GTG 2112 
Ala Ser Ser Ala Thr Val Val Phe Gly Ala Lys Arg Gin Gin Pro Val 
690 695 700 

CAA TAACTAAATG AAGTTGTCTG GGTGGCGGCG GCACGTTCGA TCTTGATTCT 2165 

Gin 

705 

GTCGATACCG AAGCCCCGCG TCCCGCCCCA AAATATCAAG ATGTTTCTTC CGAAAAACCG 2225 
CAAGCCCAAA AAGACCAAGG CGGATACGGT 2255 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 6: 

(i) CARACTERI STIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 705 acides amines 

(B) TYPE: acide amine 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: proteine 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 6: 

Cys Leu Gly Gly Gly Gly Thr Phe Asp Leu Asp Ser Val Asp Thr Glu 
15 10 15 

Ala Pro Arg Pro Ala Pro Lys Tyr Gin Asp Val Ser Ser Glu Lys Pro 
20 25 30 

Gin Ala Gin Lys Asp Gin Gly Gly Tyr Gly Phe Ala Met Arg Leu Lys 
35 40 45 
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Arg Arg Asn Trp His Pro Gin Aia Asn Pro Lys Glu Asp Glu lie Lys 
50 55 60 

Leu Ser Glu Asn Asp Trp Glu Aia Thr Gly Leu Pro Gly Asn Pro Lys 
65 70 75 80 

Asn Leu Pro Glu Arg Gin Lys Ser Val lie Glu Lys Val Lys Thr Gly 
85 90 95 

Ser Asp Ser Asn lie Tyr Ser Ser Pro Tyr Leu Thr Gin Ser Asn His 
100 105 no 

Gin Asn Gly Ser Ala Asn Gin Pro Lys Asn Glu Val Lys Asp Tvr Lvs 
115 120 125 

Glu Phe Lys Tyr Val Tyr Ser Gly Trp Phe Tyr Lys His Ala Lys Leu 
130 135 140 

Glu He He Lys Glu Asn Asn Leu He Lys Gly Ala Lys Ser Gly Asp 

1-4-5 i ice 

155 1 £G 

Asp Gly Tyr He Phe Tyr His Gly Glu Lys Pro Ser Arg Gin Leu Pro 
165 170 175 

Val Ser Gly Glu Val Thr Tyr Lys Gly Val Trp His Phe Val Thr Asp 
180 185 190 

Thr Lys Gin Gly Gin Lys Phe Asn Asp He Leu Gly Thr Ser Lys Lys 
195 200 205 

Gin Gly Asp Arg Tyr Ser Gly Phe Pro Gly Asp Asp Gly Glu Glu Tyr 
210 215 220 

Ser Asn Lys Asn Glu Ala Thr Leu Gin Gly Ser Gin Glu Gly Tyr Gly 
225 230 235 240 

Phe Thr Ser Asn Leu Lys Val Asp Phe Asn Lys Lys Lys Leu Thr Gly 
245 250 255 

Glu Leu He Arg Asn Asn Arg Val Thr Asn Ala Thr Ala Asn Asp Lys 
260 265 270 

Tyr Thr Thr Gin Tyr Tyr Ser Leu Glu Ala Gin Val Thr Gly Asn Arq 
275 280 285 

Phe Asn Gly Lys Ala Thr Ala Thr Asp Lys Pro Gly Thr Gly Glu Thr 
290 295 300 

Lys Gin His Pro Phe Val Ser Asp Ser Ser Ser Leu Ser Gly Gly Phe 
305 310 315 320 

Phe Gly Pro Lys Gly Glu Glu Leu Gly Phe Arg Phe Leu Ser Asn Asp 
325 330 335 

Gin Lys Val Ala Val Val Gly Ser Ala Lys Thr Gin Asp Lys Ala Ala - 
340 345 350 

Asn Gly Asn Thr Ala Ala Ala Ser Gly Gly Thr Asp Ala Ala Ala Ser 
355 360 365 

Asn Gly Ala Aia Gly Thr Ser Ser Glu Asn Ser Lys Leu Thr Thr Val 
370 375 380 
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Leu Asp Ala Val Glu Leu Thr Leu Asn Asp Lys Lys He Lys Asn Leu 
385 390 395 400 

Asp Asn Phe Ser Asn Ala Ala Gin Leu Val Val Asp Gly He Met He 
405 410 415 

Pro Leu Leu Pro Glu Thr Ser Glu Ser Gly Ser Asn Gin Ala Asp Lys 
420 425 430 

Gly Lys Lys Gly Lys Asn Gly Lys Asn Gly Gly Thr Asp Phe Thr Tyr 
435 .440 445 

Lys Thr Thr Tyr Thr Pro Lys Asn Asp Asp Lys Asp Thr Lys Ala Gin 
450 455 460 



Thr Gly Ala Ala Gly Ser Ser Gly Ala Gin Thr Asp Leu Gly Lys Ala- 
465 470 475 480 

Asp Val Asn Gly Gly Lys Ala Glu Thr Lys Thr Tyr Glu Val Glu Val 
485 490 495 

Cys Cys Ser Asn Leu Asn Tyr Leu Lys Tyr Gly Met Leu Thr Arg Lys 
500 505 510 

Asn Ser Lys Ser Ala Met Gin Ala Gly Gly Asn Ser Ser Gin Ala Asp 
515 520 525 

Ala Lys Thr Glu Gin Val Glu Gin Ser Met Phe Leu Gin Gly Glu Arg 
530 535 540 

Thr Asp Glu Lys Glu He Pro Asn Asp Gin Asn Val Val Tyr Arg Gly 
545 550 555 560 

Ser Trp Tyr Gly His He Ala Ser Ser Thr Ser Trp Ser Gly Asn Ala 
565 570 575 

Ser Asn Ala Thr Ser Gly Asn Arg Ala Glu Phe Thr Val Asn Phe Asp 
580 585 590 

Thr Lys Lys He Asn Gly Thr Leu Thr Ala Glu Asn Arg Gin Glu Ala 
595 600 605 

Thr Phe Thr He Asp Gly Lys He Glu Gly Asn Gly Phe Ser Gly Thr 
610 615 ' 620 

Ala Lys Thr Ala Asp Leu Gly Phe Asp Leu Asp Gin Ser Asn Thr Thr 
625 630 635 640 

Gly Thr Pro Lys Ala Tyr He Thr Asp Ala Lys Val Gin Gly Gly Phe 
645 650 655 

Tyr Gly Pro Lys Ala Glu Glu Leu Gly Gly Trp Phe Ala Tyr Pro Gly 
660 665 670 

Asp Lys Gin Thr Glu Lys Ala Thr Val Ala Ser Gly Asp Gly Asn Ser 
675 680 685 

Ala Ser Ser Ala Thr Val Val Phe Gly Ala Lys Arg Gin Gin Pro Val 
690 695 700 



Gin 
705 
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(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 7: 



(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 2114 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 

(C) NOMBRE DE BRINS: simple 

(D) CONFIGURATION: lineaire 



(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 

(vi) ORIGINE: 

(A) ORGANISME: N. meningitidis 

(B) SOUCHE: 6940 

(ix> CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE: 

(A) NOM/CLE: mat_peptide 

(B) EMPLACEMENT: 1..2079 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE: 
(A) NOM/CLE: CDS 
( B i "EMPLACEMENT: I.. 2 07 9 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 7: 



TGT TTG GGT GGC GGC GGC ACG TTC GAT CTT GAT TCT GTC GAT ACC GAA 4 8 

Cys Leu Gly Gly Gly Gly Thr Phe Asp Leu Asp Ser Val Asp Thr Glu 

15 10 15 

GCC CCG CGT CCC GAC CCA AAG TAT CAA GAT GTT TCT TCC GAA AAA CCG 96 

Ala Pro Arg Pro Asp Pro Lys Tyr Gin Asp Val Ser Ser Glu Lys Pro 

20 25 30 

CAA GCC CAA AAA GAC CAA GGC GGA TAC GGT TTT GCG ATG AGG TTG AAA 14 4 

Gin Ala Gin Lys Asp Gin Gly Gly Tyr Gly Phe Ala Met Arg Leu Lys 

35 40 45 

CGG AGG AAT TGG TAT TCC GCA GCA AAA GAA GAC GAG GTT AAA CTG AAC 192 

Arg Arg Asn Trp Tyr Ser Ala Ala Lys Glu Asp Glu Val Lys Leu Asn 

50 55 60 



GAG AGT GAT TGG GAG ACG ACA GGA TTG CCG ACA GAA CCC AAG AAA CTG 24 0 

Glu Ser Asp Trp Glu Thr Thr Gly Leu Pro Thr Glu Pro Lys Lys Leu 
65 70 75 80 

CCA TTA AAA CAA GAA TCC GTC ATT TCA AAA GTA CAA GCA AAC AAT GGC 288 
Pro Leu Lys Gin Glu Ser Val lie Ser Lys Val Gin Ala Asn Asn Gly 
85 90 95 

GAC AAC AAT ATT TAC ACT TCC CCC TAT CTC ACG CAA TCA AAC CAT CAA 336 
Asp Asn Asn lie Tyr Thr Ser Pro Tyr Leu Thr Gin Ser Asn His Gin 
100 105 110 

AAT AGC AGC ATT AAT GGC GGT GCA AAC CTG CCA AAA AAC GAA GTA ACA 38 4 

Asn Ser Ser lie Asn Gly Gly Ala Asn Leu Pro Lys Asn Glu Val Thr 
115 120 125 

AAT TAT AAA GAT TTC AAA TAT GTT TAT TCC GGC TGG TTT TAT AAA CAT 4 32 

Asn Tyr Lys Asp Phe Lys Tyr Val Tyr Ser Gly Trp Phe Tyr Lys His 
130 135 140 

GCT AAA AAC GAA ATC ATA AGA GAA AAC AGC TCA ATT AAG GGT GCA AAG 4 80 

Ala Lys Asiy <7lu '«Jl.e He Arg Glu Asn Ser Ser He Lys Gly Ala Lys 
145 150 155 160 
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AAC GGC GAC GAC GGC TAT ATC TTT TAT CAC GGC AAA GAA CCT TCC CGA 528 
Asn Gly Asp Asp Gly Tyr lie Phe Tyr His Gly Lys Glu Pro Ser Arg 
165 170 175 

CAA CTT CCC GCT TCT GGA ACA GTT ACC TAT AAA GGT GTG TGG CAT TTT 576 
Gin Leu Pro Ala Ser Gly Thr Val Thr Tyr Lys Gly Val Trp His Phe 
180 185 190 

GCG ACC GAT GTC AAA AAA TCC CAA AAT TTT CGC GAT ATT ATC CAG CCT 624 
Ala Thr Asp Val Lys Lys Ser Gin Asn Phe Arg Asp He He Gin Pro 
195 200 205 

TCG AAA AAA CAA GGC GAC AGG TAT AGC GGA TTT TCG GGC GAT GAT GAT 672 

_ L y_l ^yji„GLn_Gly^ Asp„Arg„_T.yr_.Ser_Gly-Phe-Ser -Gl-y-Asp 'Asp-Asp 

210 215 220 

GAA CAA TAT TCT AAT AAA AAC GAA TCC ATG CTG AAA GAT GGT CAA GAG 720 
Glu Gin Tyr Ser Asn Lys Asn Glu Ser Met Leu Lys Asp Gly Gin Glu 
225 230 235 240 

GGT TAT GGT TTT ACC TCG AAT TTA GAA GTG GAT TTC GGC AGT AAA AAA 768 
Gly Tyr Gly Phe Thr Ser Asn Leu Glu Val Asp Phe Gly Ser Lvs Lvs 
245 250 255 

TTG ACG GGT AAA TTA ATA CGC AAT AAT AGA GTT ACA AAC GCT CCT ACT 816 
Leu Thr Gly Lys Leu He Arg Asn Asn Arg Val Thr Asn Ala Pro Thr 
260 265 270 

AAC GAT AAA TAC ACC ACC CAA TAC TAC AGC CTT GAT GCC CAA ATA ACA 864 
Asn Asp Lys Tyr Thr Thr Gin Tyr Tyr Ser Leu Asp Ala Gin He Thr 
275 280 285 

GGC AAC CGC TTC AAC GGT AAG GCG ATA CGG ACC GAC AAA CCC GAC ACT 912 
Gly Asn Arg Phe Asn Gly Lys Ala He Arg Thr Asp Lys Pro Asp Thr 
290 295 300 

GGA GGA ACC AAA CTA CAT CCC TTT GTT TCC GAC TCG TCT TCT TTG AGC 
Gly Gly Thr Lys Leu His Pro Phe Val Ser Asp Ser Ser Ser Leu Ser 
305 310 315 320 

GGC GGC TTT TTC GGT CCG AAG GGT GAG GAA TTG GGT TTC CGC TTT TTG 
Gly Gly Phe Phe Gly Pro Lys Gly Glu Glu Leu Gly Phe Arg Phe Leu 
325 330 335 

AGC GAC GAT AAA AAA GTT GCG GTT GTC GGC AGC GCG AAA ACC AAA GAC 1056 
Ser Asp Asp Lys Lys Val Ala Val Val Gly Ser Ala Lys Thr Lvs Asp 
340 345 350 

AAA ACG GAA' AAT GGC GCG GTG GCT TCA GGC GGC ACA GAT GCG GCA GCA 1104 
Lys Thr Glu Asn Gly Ala Val Ala Ser Gly Gly Thr Asp Ala Ala Ala 
355 360 365 

TCA AAC GGT GCG GCA GGC ACG TCG TCT GAA AAC AGT AAG CTG ACC ACG 1152 
Ser Asn Gly Ala Ala Gly Thr Ser Ser Glu Asn Ser Lys Leu Thr Thr 
370 375 380 

GTT TTG GAT GCG GTC GAG CTG AAA TTG GGC GAT AAG GAA GTC CAA AAG 1200 
Val Leu Asp Ala Val Glu Leu Lys Leu Gly Asp Lys Glu Val Gin Lvs 
385 390 395 4 00 

CTC GAC AAC . TTC AGC AAC GCC GCC CAA CTG GTT GTC GAC GGC ATT ATG 1248 
Leu Asp Ash £he Ser Asn Ala Ala Gin Leu Val Val Asp Gly lie Met 
405 410 415 



960 



1008 
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ATT CCG CTC TTG CCC GAG GCT TCC GAA AGT GGG AAC AAT CAA GCC AAT 1296 
lie Pro Leu Leu Pro Glu Ala Ser Glu Ser Gly Asn Asn Gin Ala Asn 
420 425 430 

CAA GGT ACA AAT GGC GGA ACA GCC TTT ACC CGC AAA TTT GAC CAC ACG 1344 
Gin Gly Thr Asn Gly Gly Thr Ala Phe Thr Arg Lys Phe Asp His Thr 
435 440 445 

CCG GAA AGT GAT AAA AAA GAC GCC CAA GCA GGT ACG CAG ACG AAT GGG 13 92 

Pro Glu Ser Asp Lys Lys Asp Ala Gin Ala Gly Thr Gin Thr Asn Gly 
450 455 460 

GCG CAA ACC GCT TCA AAT ACG GCA GGT GAT ACC AAT GGC AAA ACA AAA 1440 
Ala Gin Thr Ala Ser Asn Thr Ala Gly Asp Thr Asn Gly Lys Thr .Lys 
465 470 475 480 

ACC TAT GAA GTC GAA GTC TGC TGT TCC AAC CTC AAT TAT CTG AAA TAC 14 88 

Thr Tyr Glu Val Glu Val Cys Cys Ser Asn Leu Asn Tyr Leu Lys Tyr 
485 490 495 

GGA ATG TTG ACG CGC AAA AAC AGC AAG TCC GCG ATG CAG GCA GGA GAA 1536 
Gly Met Leu Thr Arg Lys Asn Ser Lys Ser Ala Met Gin Ala Gly Glu 
500 505 510 

AGC AGT AGT CAA GCT GAT GCT AAA ACG GAA CAA GTT GAA CAA AGT ATG 158 4 

Ser Ser Ser Gin Ala Asp Ala Lys Thr Glu Gin Val Glu Gin Ser Met 
515 520 525 

TTC CTC CAA GGC GAG CGC ACC GAT GAA AAA GAG ATT CCA AGC GAG CAA 1632 
Phe Leu Gin Gly Glu Arg Thr Asp Glu Lys Glu lie Pro Ser Glu Gin 
530 535 540 

AAC ATC GTT TAT CGG GGG TCT TGG TAC GGA TAT ATT GCC AAC GAC AAA 168 0 

Asn lie Val Tyr Arg Gly Ser Trp Tyr Gly Tyr lie Ala Asn Asp Lys 
545 550 555 560 

AGC ACA AGC TGG AGC GGC AAT GCT TCC AAT GCA ACG AGT GGC AAC AGG 1728 
Ser Thr Ser Trp Ser Gly Asn Ala Ser Asn Ala Thr Ser Gly Asn Arg 
565 570 575 

GCG GAA TTT ACT GTG AAT TTT GCC GAT AAA AAA ATT ACT GGT ACG TTA 1776 
Ala Glu Phe Thr Val Asn Phe Ala Asp Lys Lys lie Thr Gly Thr Leu 
580 585 590 

ACC GCT GAC AAC AGG CAG GAG GCA ACC TTT ACC ATT GAT GGT AAT ATT 1824 
Thr Ala Asp Asn Arg Gin Glu Ala Thr Phe Thr lie Asp Gly Asn lie 
595 600 605 

AAG GAC AAC GGC TTT GAA GGT ACG GCG AAA ACT GCT GAG TCA GGT TTT 1872 
Lys Asp Asn Gly Phe Glu Gly Thr Ala Lys Thr Ala Glu Ser Gly Phe 
610 615 620 

GAT CTC GAT CAA AGC AAT ACC ACC CGC ACG CCT AAG GCA TAT ATC ACA 1920 
Asp Leu Asp Gin Ser Asn Thr Thr Arg Thr Pro Lys Ala Tyr lie Thr 
625 630 635 640 

GAT GCC AAG GTG CAG GGC GGT TTT TAG GGG CCC AAA GCC. GAA GAG TTG 1968 
Asp Ala Lys Val Gin Gly Gly Phe Tyr Gly Pro Lys Ala Glu Glu Leu 
645 650 655 

GGC GGA TGG TTT GCC TAT CCG GGC GAT AAA CAA ACG AAA AAT GCA ACA 2016 
Gly Gly Trp Phe Ala Tyr Pro Gly Asp Lys Gin Thr Lys Asn Ala Thr 
660 665 670 
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AAT GCA TCC GGC AAT AGC AGT GCA ACT GTC GTA TTC GGT GCG AAA CGC 2064 
Asn Ala Ser Gly Asn Ser Ser Ala Thr Val Val Phe Gly Ala Lys Arg 
675 680 685 

CAA CAG CCT GTG CGA TAACGCAAGC CCAAAAAGAC CAAGGCGGAT ACGGT 2114 
Gin Gin Pro Val Arg 
690 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 6: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 693 acides amines 

(B) TYPE: acide amine 
( D.) —CON FIGURATION-: - 1-inearre 



(ii) TYPE DE MOLECULE: proteine 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 8: 

Cys Leu Gly Gly Gly Gly Thr Phe Asp Leu Asp Ser Val Asp Thr Glu 
1 5 10 15 

Ala Pro Arg Pro Asp Pro Lys Tyr Gin Asp Val Ser Ser Glu Lys Pro 
20 25 30 

Gin Ala Gin Lys Asp Gin Gly Gly Tyr Gly Phe Ala Met Arg Leu Lys 
35 40 45 

Arg Arg Asn Trp Tyr Ser Ala Ala Lys Glu Asp Glu Val Lys Leu Asn 
50 55 60 

Glu Ser Asp Trp Glu Thr Thr Gly Leu Pro Thr Glu Pro Lys Lys Leu 
65 70 75 80 

Pro Leu Lys Gin Glu Ser Val He Ser Lys Val Gin Ala Asn Asn Gly 
85 90 95 

Asp Asn Asn He Tyr Thr Ser Pro Tyr Leu Thr Gin Ser Asn His Gin 
100 105 HO 

Asn Ser Ser He Asn Gly Gly Ala Asn Leu Pro Lys Asn Glu Val Thr 
115 120 125 

Asn Tyr Lys Asp Phe Lys Tyr Val Tyr Ser Gly Trp Phe Tyr Lys His 
130 135 140 

Ala Lys Asn Glu He He Arg Glu Asn Ser Ser He Lys Gly Ala Lys 
145 150 155 160 

Asn Gly Asp Asp Gly Tyr He Phe Tyr His Gly Lys Glu Pro Ser Arg 
165 170 175 

Gin Leu Pro Ala Ser Gly Thr Val Thr Tyr Lys Gly Val Trp His Phe 
180 185 190 

Ala Thr Asp Val Lys Lys Ser Gin Asn Phe Arg Asp He He Gin Pro 
195 200 205 

Ser Lys Lys Gin Gly Asp Arg Tyr Ser Gly Phe Ser Gly Asp Asp Asp 
210 215 220 

Glu Gin Tyr Ser Asn Lys Asn Glu Ser Met Leu Lys Asp Gly Gin Glu 
225 230 235 240 
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Gly Tyr Gly Phe Thr Ser Asn Leu Glu Val Asp Phe Gly Ser Lys Lys 
245 250 255 

Leu Thr Gly Lys Leu lie Arg Asn Asn Arg Val Thr Asn Ala Pro Thr 
260 265 270 

Asn Asp Lys Tyr Thr Thr Gin Tyr Tyr Ser Leu Asp Ala Gin lie Thr 
275 280 285 

Gly Asn Arg Phe Asn Gly Lys Ala lie Arg Thr Asp Lys Pro Asp Thr 
290 295 300 

Gly Gly Thr Lys Leu His Pro Phe Val Ser Asp Ser Ser Ser Leu Ser . 
305 310 315 320 

Gly Gly Phe Phe Gly Pro Lys Gly Glu Glu Leu Gly Phe Arg Phe Leu 
325 330 335 

Ser Asp Asp Lys Lys Val Ala Val Val Gly Ser Ala Lys Thr Lys Asp 
34 0 34 5 350 

Lys Thr Glu Asn Gly Ala Val Ala Ser Gly Gly Thr Asp Ala Ala Ala 
355 360 365 

Ser Asn Gly Ala Ala Gly Thr Ser Ser Glu Asn Ser Lys Leu Thr Thr 
370 375 380 

Val Leu Asp Ala Val Glu Leu Lys Leu Gly Asp Lys Glu Val Gin Lys 
385 390 395 400 

Leu Asp Asn Phe Ser Asn Ala Ala Gin Leu Val Val Asp Gly lie Met 
405 410 415 

lie Pro Leu Leu Pro Glu Ala Ser Glu Ser Gly Asn Asn Gin Ala Asn 
420 425 430 

Gin Gly Thr Asn Gly Gly Thr Ala Phe Thr Arg Lys Phe Asp His Thr 
435 440 445 

Pro Glu Ser Asp Lys Lys Asp Ala Gin Ala Gly Thr Gin Thr Asn Gly 
450 455 460 

Ala Gin Thr Ala Ser Asn Thr Ala Gly Asp Thr Asn Gly Lys Thr Lys 
465 470 475 480 

Thr Tyr Glu Val Glu Val Cys Cys Ser Asn Leu Asn Tyr Leu Lys Tyr 
485 490 495 

Gly Met Leu Thr Arg Lys Asn Ser Lys Ser Ala Met Gin Ala Gly Glu 
500 505 510 

Ser Ser Ser Gin Ala Asp Ala Lys Thr Glu Gin Val Glu Gin Ser Met 
515 520 525 

Phe Leu Gin Gly Glu Arg Thr Asp Glu Lys Glu lie Pro Ser Glu Gin 
530 535 540 

Asn lie Val Tyr Arg Gly Ser Trp Tyr Gly Tyr lie Ala Asn Asp Lys 
545 550 555 560 

Ser Thr Ser Trp Ser Gly Asn Ala Ser Asn Ala Thr Ser Gly Asn Arg 
565 570 575 
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Ala Glu Phe Thr Val Asn Phe Ale 



c q a La As P L y s L Y S He Thr Gly Thr Leu 

58 0 585 



590 



Thr Ala Asp Asn Arg Gin Glu Ala Thr 



595 



600 



Phe Thr lie Asp Gly Asn lie 
605 

Lys Asp Asn Gly Phe Glu Gly Thr Ala Lys Thr Ala Glu Ser Gly Phe 
610 615 620 

Asp Leu Asp Gin Ser Asn Thr Thr Arg Thr Pro Lys Ala Tyr lie Thr 



630 



635 



640 



Asp Ala Lys Val Gin Gly Gly Phe Tyr Gly Pro Lys Ala Glu Glu Leu 
645 650 



655 



Gly Gly Trp Phe Ala Tyr Pro Gly Asp Lys Gin Thr Lys Asn Ala Thr 
660 665 



670 



Asn Ala Ser Gly Asn Ser Ser Ala Thr Val Val Phe Gly Ala Lys Arg 
675 680 y 



675 

Gin Gin Pro Val Arg 
690 



685 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 9: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE • 

(A) LONGUEUR: 2114 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 

(C) N OMB RE DE BRINS : simple 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 

(vi) ORIGINE: . 

(A) ORGANISME: N. meningitidis 

(B) SOUCHE: S3032 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE : 

(A) NOM/CLE: mat_peptide 

(B) EMPLACEMENT: 1..2097 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE: 

(A) NOM/CLE: CDS 

(B) EMPLACEMENT: 1. .2097 



(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO : 9 : 

TGT TTG GGC GGA GGC GGC GGC AGT TTC GAT CTT GAT- TCT GTC GAT ACC 
Cys Leu Gly Gly Gly Gly Gly Ser Phe Asp Leu Asp I" vlt £p * r 
5 10 15 

GAA GCC CCG.CGT CCC GCG CCA AAG TAT CAA GAT GTT TCT TCC GAA AAA 
Glu Ala Pro Arg Pro Ala Pro Lys Tyr Gin Asp Val Ser Ser G^ £J 
20 25 30 

Pro Sf ^ ?** f C G ? C GGA TAC GGT TTT GCG ATG AGG TTG 

Pro Gin Ala Gin Lys Asp Gin Gly Gly Tyr Gly Phe Ala Met Arg Leu 

" 40 45 

J£ i GG f T V* TCG GCA ^ GAA AAC GAG GTT AAA CTG 

Lys Arg Arg Asn Trp Tyr Pro Ser Ala Lys Glu Asn Glu Val Lys Leu 

55 60 



48 



96 



144 



192 
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AAT GAG AGT GAT TGG GAG ACG ACA GGA TTG CCA AGC AAT CCC AAA AAC 2 40 

Asn Glu Ser Asp Trp Glu Thr Thr Gly Leu Pro Ser Asn Pro Lys Asn 
65 70 75 80 

TTA CCT GAG CGA CAG AAA TCG GTT ATT GAT CAA GTA GAA ACA GAT GGC 2 88 

Leu Pro Glu Arg Gin Lys Ser Val He Asp Gin Val Glu Thr Asp Gly 
85 90 95 

GAC AGC AAT AAC AGC AAT ATT TAT TCT TCC CCC TAT CTC ACG CAA TCA 336 
Asp Ser Asn Asn Ser Asn He Tyr Ser Ser Pro Tyr Leu Thr Gin Ser 
100 105 HO 

AAC CAT CAA AAC GGC AAC ACT GGC AAC GGT GTA AAC CAA CCA AAA AAC 3 84 

Asn His Gin Asn Gly Asn Thr Gly Asn Gly Val Asn Gin Pro Lys Asn 
115 120 125 

GAA GTA ACA GAT TAC AAA AAT TTT AAA TAT GTT TAT TCC GGC TGG TTT 4 32 

Glu Val Thr Asp Tyr Lys Asn Phe Lys Tyr Val Tyr Ser Gly Trp Phe 
130 135 140 

TAC AAA CAC GCC AAA CGA GAG GTT AAC TTA GCG GTG GAA CCT AAA ATT 4 80 

Tyr Lys His Ala Lys Arg Glu Val Asn Leu Ala Val Glu Pro Lys He 
145 150 155 . 160 

GCA AAA AAC GGC GAC GAC GGT TAT ATC TTC TAT CAC GGT AAA GAC CCT 528 
Ala Lys Asn Gly Asp Asp Gly Tyr He Phe Tyr His Gly Lys Asp Pro 
165 170 175 

TCC CGA CAA CTT CCC GCT TCT GGA AAA ATT ACC TAT AAA GGT GTG TGG 57 6 

Ser Arg Gin Leu Pro Ala Ser Gly Lys He Thr Tyr Lys Gly Val Trp 
180 185 190 

CAT TTT GCG ACC GAT ACA AAA AGG GGT CAA AAA TTT CGT GAA ATT ATC 624 
His Phe Ala Thr Asp Thr Lys Arg Gly Gin Lys Phe Arg Glu He He 
195 200 205 

CAA CCT TCA AAA AAT CAA GGC GAC AGA TAT AGC GGA TTT TCG GGT GAT 672 
Gin Pro Ser Lys Asn Gin Gly Asp Arg Tyr Ser Gly Phe Ser Gly Asp 
210 215 220 

GAT GAT GAA CAA TAT TCT AAT AAA AAC GAA TCC ATG CTG AAA GAT GGT 720 
Asp Asp Glu Gin Tyr Ser Asn Lys Asn Glu Ser Met. Leu Lys Asp Gly 
225 230 235 240 

CAT GAA GGT TAT GGT TTT GCC TCG AAT TTA GAA GTG GAT TTC GAC AAT 7 68 

His Glu Gly Tyr Gly Phe Ala Ser Asn Leu Glu Val Asp Phe Asp Asn 
245 250 255 

AAA AAA TTG ACG GGT AAA TTA ATA CGC AAT AAT GCG AAC CAA AAT AAT 816 
Lys Lys .Leu Thr Gly Lys Leu He Arg Asn Asn Ala Asn Gin Asn Asn 
260 265 270 

AAT ACT AAT AAT GAC AAA CAC ACC ACC CAA TAC TAC AGC CTT GAT GCG 864 
Asn Thr Asn Asn Asp Lys His Thr Thr Gin Tyr Tyr Ser Leu Asp Ala 
275 280 285 

ACG CTT AAG GGA AAC CGC TTC AGC GGA AAA GCG GAA GCA ACC GAC AAA 912 
Thr Leu Lys Gly Asn Arg Phe Ser Gly Lys Ala Glu Ala Thr Asp Lys 
290 295 300 

CCC AAA AAC GAC GGC GAA ACC AAG GAA CAT CCC TTT GTT TCC GAC TCG 960 
Pro Lys Asn Asp Gly Glu Thr Lys Glu His Pro Phe Val Ser Asp Ser 
305 310 315 320 
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TCT TCT TTG AGC GGC GGC TTT TTC GGC CCG CAG GGT GAG GAA TTG GGT 1008 
Ser Ser Leu Ser Gly Gly Phe Phe Gly Pro Gin Gly Glu Glu Leu Gly 
325 330 335 

TTC CGC TTT TTG AGC AAC GAT CAA AAA GTT GCC GTT GTC GGC AGC GCG 1056 
Phe Arg Phe Leu Ser Asn Asp Gin Lys Val Ala Val Val Gly Ser Ala 
340 345 350 

AAA ACC AAA GAC AAA CCC GCA AAT GGC AAT ACT GCG GAG GCT TCA GGC 1104 
Lys Thr Lys Asp Lys Pro Ala Asn Gly Asn Thr Ala Glu Ala Ser Gly 
355 360 365 

. GGC ACA GAT GCG GCA GCA TCG GGC GGT GCG GCA GGC ACG T C G_ T CT _GAA 1152- 

„Gly_T.hr^Asp-Al-a"Ala-A±a-Sex-*Gly-GXy"Ala Ala Gly Thr Ser Ser Glu 
370 375 380 

AAC AGT AAG CTG ACC ACG GTT TTG GAT GCG GTC GAG CTG ACG CAC GGC 1200 
Asn Ser Lys Leu Thr Thr Val Leu Asp Ala Val Glu Leu Thr His Gly 
385 390 395 400 

GGC ACA GCA ATC AAA AAT CTC GAC AAC TTC AGC AAT GCC GCC CAA CTG 124 8 

Gly Thr Ala He Lys Asn Leu Asp Asn Phe Ser Asn Ala Ala Gin Leu 
405 410 415 

GTT GTC GAC GGC ATT ATG ATT CCG CTC CTG CCT CAA AAT TCA ACA GGC 1296 
Val Val Asp Gly He Met He Pro Leu Leu Pro Gin Asn Ser Thr Gly 
420 425 430 

AAA AAT AAT CAG CCC GAT CAA GGT AAA AAC GGC GGA ACA GCC TTT ATC 134 4 

Lys Asn Asn Gin Pro Asp Gin Gly Lys Asn Gly Gly Thr Ala Phe He 
435 440 445 

TAT AAA ACG ACC TAC ACG CCG AAA AAC GAT GAC AAA GAT ACC AAA GCC 13 92 

Tyr Lys Thr Thr Tyr Thr Pro Lys Asn Asp Asp Lys Asp Thr Lys Ala 
450 455 460 

CAA ACA GTC ACG GGC GGC ACG CAA ACC GCT TCA AAT ACG GCA GGT GAT 14 4 0 

Gin Thr Val Thr Gly Gly Thr Gin Thr Ala Ser Asn Thr Ala Gly Asp 
465 470 475 480 

GCC AAT GGC AAA ACA AAA ACC TAT GAA GTC GAA GTC TGC TGT TCC AAC 14 88 

Ala Asn Gly Lys Thr Lys Thr Tyr Glu Val Glu Val Cys Cys Ser Asn 
485 490 495 

CTC AAT TAT CTG AAA TAC GGG TTG CTG ACG CGC AAA ACT GCC GGC AAC 153 6 

Leu Asn Tyr Leu Lys Tyr Gly Leu Leu Thr Arg Lys Thr Ala Gly Asn 
500 505 510 

ACG GTG GGA AGC GGC AAC AGC AGC CCA ACC GCC GCC GCC CAA ACG GAC 1584 
Thr Val Gly Ser Gly Asn Ser Ser Pro Thr Ala Ala Ala Gin Thr Asp 
515 520 525 

GCG CAG AGT ATG TTC CTC CAA GGC GAG CGC ACC GAT GAA AAC AAG ATT 1632 
Ala Gin Ser Met Phe Leu Gin Gly Glu Arg Thr Asp Glu Asn Lys He 
530 535 540 

CCA AGC GAG CAA AAC GTC GTT TAT CGG GGG TCT TGG TAC GGG CAT ATT 1680 
Pro Ser Glu Gin Asn Val Val Tyr Arg Gly Ser Trp Tyr Gly His lie 
545 550 555 560 

GCC AGC AGC ACA AGC TGG AGC GGC AAT GCT TCT GAT AAA GAG GGC GGC 1728 
Ala Ser Ser Thr Ser Trp Ser Gly Asn Ala Ser Asp Lys Glu Gly Gly 
565 570 575 
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AAC AGG GCG GAA TTT ACT GTG AAT TTT GGC GAG AAA AAA ATT ACC GGC 177 6 

Asn Arg Ala Glu Phe Thr Val Asn Phe Gly Glu Lys Lys lie Thr Gly 
580 585 590 

ACG TTA ACC GCT GAA AAC AGG CAG GAG GCA ACC TTT ACC ATT GAT GGT 1824 
Thr Leu Thr Ala Glu Asn Arg Gin Glu Ala Thr Phe Thr He Asp Gly 
595 600 605 

AAG ATT GAG GGC AAC GGT TTT TCC GGT ACG GCA AAA ACT GCT GAA TTA 1872 
Lys lie Glu Gly Asn Gly Phe Ser Gly Thr Ala Lys Thr Ala Glu Leu 
610 615 620 

GGT TTT GAT CTC GAT CAA AAA AAT ACC ACC CGC ACG CCT AAG GCA TAT 1920 
Gly Phe Asp Leu Asp Gin Lys Asn Thr Thr Arg Thr Pro Lys Ala Tyr 
625 630 635 640 

ATC ACA GAT GCC AAG GTA AAG GGC GGT TTT TAC GGG CCC AAA GCC GAA 1968 
He Thr Asp Ala Lys Val Lys Gly Gly Phe Tyr Gly Pro Lys Ala Glu 
645 650 655 

GAG TTG GGC GGA TGG TTT GCC TAT TCG GAC GAT AAA CAA ACG AAA AAT 2 016 

Glu Leu Gly Gly Trp Phe Ala Tyr Ser Asp Asp Lys Gin Thr Lys Asn 
660 665 670 

GCA ACA GAT GCA TCC GGC AAT GGA AAT TCA GCA AGC AGT GCA ACT GTC 20 64 

Ala Thr Asp Ala Ser Gly Asn Gly Asn Ser Ala Ser Ser Ala Thr Val 
675 680 685 

GTA TTC GGT GCG AAA CGC CAA CAG CCT GTG CAA TAAACCAAGG CGGATAC 2114 
Val Phe Gly Ala Lys Arg Gin Gin Pro Val Gin 
690 695 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 10: 

<i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 699 acides amines 

(B) TYPE: acide amine 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: proteine 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 10: 

Cys Leu Gly Gly Gly Gly Gly Ser Phe Asp Leu Asp Ser Val 
1 5 10 

Glu Ala Pro Arg Pro Ala Pro Lys Tyr Gin Asp Val Ser Ser 
20 25 30 

Pro Gin Ala Gin Lys Asp Gin Gly Gly Tyr Gly Phe Ala Met 
35 40 45 

Lys Arg Arg Asn Trp Tyr Pro Ser Ala Lys Glu Asn Glu Val 
50 55 60 

Asn Glu Ser Asp Trp Glu Thr Thr Gly Leu Pro Ser Asn Pro 
65 70 75 



Asp Thr 
15 

Glu Lys 

Arg Leu 

Lys Leu 

Lys Asn 
80 



Leu Pro Glu Arg Gin 

85 



Lys Ser Val He Asp Gin Val Glu Thr 

90 



Asp Gly 
95 
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Asp Ser Asn Asn Ser Asn lie Tyr Ser Ser Pro Tyr Leu Thr Gin Ser 



100 



105 



110 



Asn His Gin Asn Gly Asn Thr Gly Asn Gly Val Asn Gin Pro Lys Asn 
115 120 



125 



Glu Val Thr Asp Tyr Lys Asn Phe Lys Tyr Val Tyr Ser Gly Trp Phe 
130 135 140 

Tyr Lys His Ala Lys Arg Glu Val Asn Leu Ala Val Glu Pro Lys He 
145 150 155 leo 

Ala Lys Asn Gly Asp Asp Gly Tyr lie Phe Tyr His Gly Lys Asp Pro 
165 i7n n C 



175 



Ser Arg Gin Leu Pro Ala Ser Gly Lys lie Thr Tyr Lys Gly Val Trp 
180 185 190 

His Phe Ala Thr Asp Thr Lys Arg Gly Gin Lys Phe Arg Glu lie lie 
195 200 205 

Gin Pro Ser Lys Asn Gin Gly Asp Arg Tyr Ser Gly Phe Ser Gly Asp 
Z1U 215 220 

Asp Asp Glu Gin Tyr Ser Asn Lys Asn Glu Ser Met Leu Lys Asp Gly 



235 



240 



His Glu Gly Tyr Gly Phe Ala Ser Asn Leu Glu Val Asp Phe Asp Asn 
245 250 



255 



Lys Lys Leu Thr Gly Lys Leu lie Arg Asn Asn Ala Asn Gin Asn Asn 



260 



265 



270 



Asn Thr Asn Asn Asp Lys His Thr Thr Gin Tyr Tyr Ser Leu Asp Ala 
275 280 *>o = 



285 



Thr Leu Lys Gly Asn Arg Phe Ser Gly Lys Ala Glu Ala Thr Asp Lys 

295 300 V 



290 



Pro Lys Asn Asp Gly Glu Thr Lys Glu His Pro Phe Val Ser Asp Se 

310 315 ^ 



;r 
320 



Ser Ser Leu Ser Gly Gly Phe Phe Gly Pro Gin Gly Glu Glu Leu Gly 
325 33 0 335 

Phe Arg Phe Leu Ser Asn Asp Gin Lys Val Ala Val Val Gly Ser Ala 
340 345 



350 



Lys Thr Lys Asp Lys Pro Ala Asn Gly Asn Thr Ala Glu Ala Ser 



355 



360 



365 



Gly 



Gly Thr Asp Ala Ala Ala Ser Gly Gly Ala Ala Gly Thr Ser Ser Glu 
310 375 380 

Asn Ser Lys Leu Thr Thr Val Leu Asp Ala Val Glu Leu Thr Hi 



385 



390 



395 



s Gly 
400 

Gly Thr Ala He Lys Asn Leu Asp Asn Phe Ser Asn Ala Ala Gin Leu 
405 4 10 



415 



Val Val Asp Gly He Met He Pro Leu Leu Pro Gin Asn Ser Thr 



420 



425 



430 



Gly 
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Lys Asn Asn Gin Pro Asp Gin Gly Lys Asn Gly Gly Thr Ala Phe He 
435 440 445 

Tyr Lys Thr Thr Tyr Thr Pro Lys Asn Asp Asp Lys Asp Thr Lys Ala 
450 455 460 

Gin Thr Val Thr Gly Gly Thr Gin Thr Ala Ser Asn Thr Ala Gly Asp 
465 470 475 480 

Ala Asn Gly Lys Thr Lys Thr Tyr Glu Val Glu Val Cys Cys Ser Asn 
485 490 495 

Leu Asn Tyr Leu Lys Tyr Gly Leu Leu Thr Arg Lys Thr Ala Gly Asn 
500 505 510 

Thr Val Gly Ser Gly Asn Ser Ser Pro Thr Ala Ala Ala Gin Thr Asp 
515 520 525 

Ala Gin Ser Met Phe Leu Gin Gly Glu Arg Thr Asp Glu Asn Lys He 
530 535 540 

Pro Ser Glu Gin Asn Val Val Tyr Arg Gly Ser Trp Tyr Gly His He 
545 550 555 560 

Ala Ser Ser Thr Ser Trp Ser Gly Asn Ala Ser Asp Lys Glu Gly Gly 
565 570 575 

Asn Arg Ala Glu Phe Thr Val Asn Phe Gly Glu Lys Lys lie Thr Gly 
580 585 590 

Thr Leu Thr Ala Glu Asn Arg Gin Glu Ala Thr Phe Thr He Asp Gly 
595 600 605 

Lys He Glu Gly Asn Gly Phe Ser Gly Thr Ala Lys Thr Ala Glu Leu 
610 615 620 



Gly Phe Asp Leu Asp Gin Lys Asn Thr Thr Arg Thr Pro Lys Ala Tyr 
625 630 635 640 

He Thr Asp Ala Lys Val Lys Gly Gly Phe Tyr Gly Pro Lys Ala Glu 
645 650 655 

Glu Leu Gly Gly Trp Phe Ala Tyr Ser Asp Asp Lys Gin Thr Lys Asn 
660 665 670 

Ala Thr Asp Ala Ser Gly Asn Gly Asn Ser Ala Ser Ser Ala Thr Val 
675 680 685 

Val Phe Gly Ala Lys Arg Gin Gin Pro Val Gin 
690 695 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 11: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 198 acides amines 
{ B) TYPE: acide amine 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: peptide 

{vi! ORIGINE : 

( AO " 0&GAN I SME : N. meningitidis 

(B) SOUCHE: IM2169 
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(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 11: 

Thr Lys Asp Lys Leu Glu. Asn Gly Ala Ala Ala Ser Gly Ser Thr Gly 

1 5 1 A - _ 



10 



15 



Ala Ala Ala Ser Gly Gly Ala Ala Gly Thr Ser Ser Glu Asn Ser Lys 
20 25 30 

Leu Thr Thr Val Leu Asp Ala Val Glu Leu Thr Leu Asn Asp Lys Lys 
35 40 



He Lys Asn Leu Asp Asn Phe Ser Asn Al 
50 55 



45 

a Ala Gin Leu Val Val Asp 
60 



Gly lie Met lie Pro Leu Leu Pro Lys Asp Ser Glu Ser Gly Asn Thr 



70 



75 



80 



Gin Ala Asp Lys Gly Lys Asn Gly Gly Thr Glu Phe Thr Arg Lys Phe 
85 90 95 

Glu His Thr Pro Glu Ser Asp Lys Lys Asp Ala Gin Ala Gly Thr Gin 
100 105 n * 

Thr Asn Gly Ala. Gin Thr Ala Ser Asn Thr Ala Gly Asp Thr Asn Gly 
H5 120 12 5 

Lys Thr Lys Thr Tyr Glu Val Glu- Val Cys Cys Ser Asn Leu Asn Tyr 
i3 ° 135 140 y 

Leu Lys Tyr Gly Met Leu Thr Arg Lys Asn Ser Lys Ser Ala Met Gin 
145 I 50 155 160 

Ala Gly Gly Asn Ser Ser Gin Ala Asp Ala Lys Thr Glu Gin Val Glu 
165 170 175 

Gin Ser Met Phe Leu Gin Gly Glu Arg Thr Asp Glu Lys Glu He Pro 
I 80 185 190 

Thr Asp Gin Asn Val Val 
195 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 12: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 198 acides amines 

(B) TYPE: acide amine 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: peptide 

<vi) ORIGINE: 

(A) ORGANISME: N. meningitidis 

(B) SOUCHE: 6940 



(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 12: 




Ala Ala ..£la -£er Asn Gly Ala Ala Gly Thr Ser Ser Glu Asn Ser Lys 
20 25 30 
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Leu Thr Thr Val Leu Asp Ala Val Glu Leu Lys Leu Gly Asp Lys Glu 
35 40 45 

Val Gin Lys Leu Asp Asn Phe Ser Asn Ala Ala Gin Leu Val Val Asp 
50 55 60 

Gly lie Met He Pro Leu Leu Pro Glu Ala Ser Glu Ser Gly Asn Asn 
65 70 75 80 

Gin Ala Asn Gin Gly Thr Asn Gly Gly Thr Ala Phe Thr Arg Lys Phe 
85 90 95 

Asp His Thr Pro Glu Ser Asp Lys Lys Asp Ala Gin Ala Gly Thr Gin 
100 105 HO 

Thr Asn Gly Ala Gin Thr Ala Ser Asn Thr Ala Gly Asp Thr Asn Gly 
115 120 125 

Lys Thr Lys Thr Tyr Glu Val Glu Val Cys Cys Ser Asn Leu Asn Tyr 
130 135 140 

Leu Lys Tyr Gly Met Leu Thr Arg Lys Asn Ser Lys Ser Ala Met Gin 
145 150 155 160 

Ala Gly Glu Ser Ser Ser Gin Ala Asp Ala Lys Thr Glu Gin Val Glu 
165 170 175 

Gin Ser Met' Phe Leu Gin Gly Glu Arg Thr Asp Glu Lys Glu He Pro 
180 185 190 

Ser Glu Gin Asn He Val 
195 

(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 13: 

(i) CARACTERI STIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 198 acides amines 

(B) TYPE: acide amine 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

( ii ) TYPE DE MOLECULE: peptide 

(vi) ORIGINE: 

(A) ORGANISME: N. meningitidis 

(B) SOUCHE: 2223 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 13: 

Thr Lys Asp Lys Thr Glu Asn Gly Ala Val Ala Ser Gly Gly Thr Asp 
1 5 io is 

Ala Ala Ala Ser Asn Gly Ala Ala Gly Thr Ser Ser Glu Asn Ser Lys 
20 25 30 

Leu Thr Thr Val Leu Asp Ala Val Glu Leu Lys Leu Gly Asp Lys Glu 
35 40 45 

Val Gin Lys Leu Asp Asn Phe Ser Asn Ala Ala Gin Leu Val Val Asp 
50 55 60 

Gly He Met He Pro Leu Leu Pro Giu Ala Ser Glu Ser Gly Asn Asn 
65 70 75 80 
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Gin Ala Asn Gin Gly Thr Asn Gly Gly Thr Ala Phe Thr Arg Lys Phe 
85 90 95 

Asp His Thr Pro Glu Ser Asp Lys Lys Asp Ala Gin Ala Gly Thr Gin 
100 105 no 

Ala Asn Gly Ala Gin Thr Ala Ser Asn Thr Ala Gly Asp Thr Asn Gly 
115 120 125 

Lys Thr Lys Thr Tyr Glu Val Glu Val Cys Cys Ser Asn Leu Asn Tyr 
130 135 140 

Leu Lys Tyr Gly Met Leu Thr Arg Lys Asn Ser Lys Ser Ala Met Gin 
145 ISO 155 160 



Ala Gly Glu Ser Ser Ser Gin Ala Asp Ala Lys Thr Glu Gin Val Gly 
165 170 175 

Gin Ser Met Phe Leu Gin Gly Glu Arg Thr Asp Glu Lys Glu He Pro 
180 185 190 

Ser Glu Gin Asn He Val 
195 

(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 14: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 198 acides amines 

(B) TYPE: acide amine 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: peptide 

(vi) ORIGINE: 

(A) ORGANISME: N. meningitidis 

(B) SOUCHE: C708 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 14: 

Thr Gin Asp Lys Pro Arg Asn Gly Ala Val Ala Ser Gly Gly Thr Gly 
1 5 10 15 

Ala Ala Arg Ser Asn Gly Ala Ala Gly Gin Ser Ser Glu Asn Ser Lys 
20 25 30 

Leu Thr Thr Val Leu Asp Ala Val Glu Leu Thr Leu Asn Asp Lys Lys 
35 40 45 

He Lys Asn Leu Asp Asn Phe Ser Asn Ala Ala Gin Leu Val Val Asp 
50 55 eo 

Gly He Met He Pro Leu Leu Pro Glu Ala Ser Glu Ser Glv Lvs Asn 
65 70 75 80 

Gin Ala Asn Gin Gly Thr Asn Gly Gly Thr Ala Phe Thr Arg Lys Phe 
85 90 95 

Asn His Thr Pro Lys Ser Asp Glu Lys Asp Thr Gin Ala Gly Thr Ala 
100 105. no 

Glu Asn Gly Asn Pro Ala Ala Ser Asn Thr Ala Gly Asp Ala Asn Gly 
115 120 125 
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Lys Thr Lys Thr Tyr Glu Val Glu Val Cys Cys Ser Asn Leu Asn Tyr 
130 135 140 

Leu Lys Tyr Gly Met Leu Thr Arg Lys Asn Ser Lys Ser Ala Met Gin 
145 150 155 160 

Ala Gly Glu Ser Ser Ser Gin Ala Asp Ala Lys Thr Glu Gin Val Gly 
165 170 175 



Gin Ser Met Phe Leu Gin Gly Glu Arg Thr Asp Glu Lys Glu lie Pro 
180 185 190 



Asn Asp Gin Asn Val Val 
195 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 15: 

(i) CARACTERI STIQUES DE LA SEQUENCE: 
(A) LONGUEUR: 211 acides amines 
{ B} TYPE: aci-de -amine 
(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: peptide 

(vi) ORIGINE: 

(A) ORGANISMS: N . meningitidis 

(B) SOUCHE: M978 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 15; 

Thr Gin Asp Lys Ala Ala Asn Gly Asn Thr Ala Ala Ala Ser Gly Gly 
15 10 15 

Thr Asp Ala Ala Ala Ser Asn Gly Ala Ala Gly Thr Ser Ser Glu Asn 
20 25 30 



Ser Lys Leu Thr Thr Val Leu Asp 
35 40 

Lys Lys lie Lys Asn Leu Asp Asn 
50 55 

Val Asp Gly lie Met lie Pro Leu 
65 70 

Ser Asn Gin Ala Asp Lys Gly Lys 
85 

Gly Thr Asp Phe Thr Tyr Lys Thr 
100 



Ala Val Glu Leu Thr Leu Asn Asp 
45 

Phe Ser Asn Ala Ala Gin Leu Val 
60 



Leu Pro Glu Thr Ser Glu Ser Gly 
75 80 

Lys Gly Lys Asn Gly Lys Asn Glv 
90 95 

Thr Tyr Thr Pro Lys Asn Asp Asp 
105 HO 



Lys Asp Thr Lys Ala Gin Thr Gly Ala Ala Gly Ser Ser Gly Ala Gin 
115 120 125 

Thr Asp Leu Gly Lys Ala Asp Val Asn Gly Gly Lys Ala Glu Thr Lys 
130 135 140 

Thr Tyr Glu Val Glu Val Cys Cys Ser Asn Leu Asn Tyr Leu Lys Tyr 

145 150 155 160 



Gly 



Met Leu Thr Arg Lys Asn Ser 
165 



Lys Ser Ala Met Gin Ala Gly Gly 
170 175 
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Asn Ser Ser Gin Ala Asp Ala Lys Thr Glu Gin Val Glu Gin 



180 185 



Ser Met 
190 



Phe Leu Gin Gly Glu Arg Thr Asp Glu Lys Glu lie Pro Asn Asp Gin 
195 200 205 



Asn Val Val 
210 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 16: 

fi) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE * 
(A) LONGUEUR: 200 acides amines 
(.B.)_T.YEE.:_acide-ami-ne- 



fD) CONFIGURATION: lineaire 
(ii) TYPE DE MOLECULE: peptide 

(vi) ORIGINE: 

(A) ORGANISME: N. meningitidis 

(B) SOUCHE: 1610 

<xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 16: 

Lys Arg Asp Lys Ala Glu Ser Gly Gly Gly Asn Gly Ala Ser Gly Gly 
15 10 15 

Thr Asp Ala Ala Ala Ser Asn Gly Ala Ala Gly Thr Ser Ser Glu Asn 
20 '25 30 

Ser Lys Leu Thr Thr Val Leu Asp Ala Val Glu Leu Lys Ser Gly Gly 

■33 40 J 



45 



Lys Glu Val Lys Asn Leu Asp Asn Phe Ser Asn Ala Ala Gin Leu Val 

55 60 

Val Asp Gly lie Met lie Pro Leu Leu Pro Lys Asp Ser Glu Ser Gly 



75 80 

Asn Thr Gin Ala Asp Lys Gly Lys Asn Gly Gly Thr Lys Phe Thr Arg 
85 90 95 

Lys Phe Glu His Thr Pro Glu Ser Asp Lys Lys Asp Ala Gin Ala Gly 

100 los ' 110 

Thr Gin Thr Asn Gly Ala Gin Thr Ala Ser Asn Thr Ala Gly Asp Thr 
115 120 125 

Asn Gly Lys Thr Lys Thr Tyr Glu Val Glu Val Cys Cys Ser Asn Leu 

135 140 

Asn Tyr Leu Lys Tyr Gly Leu Leu Thr Arg Lys Thr Ala Gly Asn Thr 
X4 150 155 160 

Gly Glu Gly Gly Asn Gly Ser Gin Thr Ala Ala Ala Gin Thr Ala Gin 
165 170 175 

Gly Ala Gin Ser Met Phe Leu Gin Gly Glu Arg Thr Asp Glu Lys Glu 
180 185 190 

lie Pro Ser Glu Gin Asn Val Val 
195 200 
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(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 17: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 200 acides amines 

(B) TYPE: acide amine 

(D> CONFIGURATION: lineaire 

<ii) TYPE DE MOLECULE: peptide 

(vi) ORIGINE: 

(A) ORGANISME: N. meningitidis 

(B) SOUCHE: 867 

{xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE : SEQ ID NO: 17: 

Thr Lys Asp Lys Pro Arg Asn Gly Ala Val Ala Ser Gly Gly Thr Asp 
15 10 15 

Ala Ala Ala Ser Asn Gly Ala Ala Gly Thr Ser Ser Glu Asn Gly Lys 

20 25 30 

Leu Thr Thr Val Leu Asp Ala Val Glu Leu Thr Leu Asn Asp Lys Lys 
35 40 45 

lie Lys Asn Leu Asp Asn Phe Ser Asn Ala Ala Gin Leu Val Val Ser 
50 55 60 

Gly lie Met He Pro Leu Met Pro Glu Thr Ser Glu Ser Gly Asn Asn 
65 70 75 80 

Gin Ala Asp Lys Gly Lys Asn Gly Gly Thr Ala Phe Thr Arg Lys Phe 
85 90 95 

Asp His Thr Pro Lys Ser Asp Glu Lys Asp Thr Gin Ala Gly Thr Pro 
100 105 110 

Thr Asn Gly Ala Gin Thr Ala Ser Gly Thr Ala Gly Val Thr Gly Gly 
115 120 125 

Gin Ala Gly Lys Thr Tyr Ala Val Glu Val Cys Cys Ser Asn Leu Asn 
130 135 140 

Tyr Leu Lys Tyr Gly Leu Leu Thr Arg Lys Thr Ala Asp Asn Thr Val 
145 150 155 160 

Gly Ser Gly Asn Gly Ser Ser Thr Ala Ala Ala Gin Thr Ala Gin Gly 
165 170 175 

Ala Gin Ser Met Phe Leu Gin Gly Glu Arg Thr Asp Glu Lys Glu He 
180 185 190 

Pro Lys Glu Gin Gin Asp He Val 
195 200 



\2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: IS: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 198 acides amines 

(B) TYPE: acide amine 

(D) CONFIGURATION: lineaire 



(ii) TYPE DE MOLECULE: peptide 
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(vi) ORIGINE: 

(A) ORGANISME: N. meningitidis 

(B) SOUCHE: S3032 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 18: 

Thr Lys Asp Lys Pro Ala Asn Gly Asn Thr Ala Glu Ala Ser Gly Gly 
1 5 10 is 

Thr Asp Ala Ala Ala Ser Gly Gly Ala Ala Gly Thr Ser Ser Glu Asn 
20 25 30 

Ser Lys Leu Thr Thr Val Leu Asp Ala Val Glu Leu Thr His Gly Gly 
3 . 5 _ 4 . Q _ 1 

Thr Ala He Lys Asn Leu Asp Asn Phe Ser Asn Ala Ala Gin Leu Val 
50 55 60 

Val Asp Gly lie Met lie Pro Leu Leu Pro Gin Asn Ser Thr Gly Lys 
65 70 75 go 

Asn Asn Gin Pro Asp Gin Gly Lys Asn Gly Gly Thr Ala Phe He Tyr 
85 go 95 

Lys Thr Thr Tyr Thr Pro Lys Asn Asp Asp Lys Asp Thr Lys Ala Gin 
100 105 no 

Thr Val Thr Gly Gly Thr Gin Thr Ala Ser Asn Thr Ala Gly Asp Ala 
US 120 125 

Asn Gly Lys Thr Lys Thr Tyr Glu Val Glu Val Cys Cys Ser Asn Leu 
130 135 140 

Asn Tyr Leu Lys Tyr Gly Leu Leu Thr Arg Lys Thr Ala Gly Asn Thr 
45 150 155 i 6 o 

Val Gly Ser Gly Asn Ser Ser Pro Thr Ala Ala Ala Gin Thr Asp Ala 
165 170 175 

Gin Ser Met Phe Leu Gin Gly Glu Arg Thr Asp Glu Asn Lys He Pro 
I 80 185 190 

Ser Glu Gin Asn Val Val 
195 

(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 19: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 
• (A) LONGUEUR: 195 acides amines 
(B) TYPE: acide amine 
(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: peptide 

(vi) ORIGINE: 

(A) ORGANISME: N. meningitidis 

(B) SOUCHE: 891 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 19: 

Thr Lys Asp Lys Pro Gly Asn Gly Ala Arg Leu Gin Ala Ala Arg Cys 
1 5 10 15 
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Gly Thr Ser Asn Gly Ala Ala Gly Gin Ser Ser Glu Asn Ser Lys Leu 
20 25 30 

Thr Thr Val Leu Asp Ala Val Glu Leu Lys Leu Gly Asp Lys Glu Val 
35 40 45 

Gin Lys Leu Asp Asn Phe Ser Asn Ala Ala Gin Leu Val Val Asp Gly 
50 55 60 

lie Met lie Pro Leu Leu Pro Lys Asp Ser Glu Ser Gly Lys Asn Gin 
65 70 75 80 

Ala Asp Lys Gly Lys Asn Gly Glu Thr Glu Phe Thr Arg Lys Phe Glu 
85 90 95 

His Thr Pro Glu Ser Asp Glu Lys Asp Ala Gin Ala Gly Thr Pro Ser 
100 105 110 

Asn Gly Ala Gin Thr Ala Ser Asn Thr Ala Gly Asp Thr Asn Gly Lys 
115 12 0 125 

Thr Lys Thr Tyr Glu Val Asn Leu Cys Ser Asn Leu Asn Tyr Leu Lys 
130 135 140 

Tyr Gly Leu Leu Thr Arg Lys Thr Ala Gly Asn Thr Gly Glu Gly Gly 
145 150 155 160 

Asn Ser Ser Pro Thr Ala Ala Gin Thr Ala Gin Gly Ala Gin Ser Met 
165 170 175 

Phe Leu Gin Gly Glu Arg Thr Asp Glu Lys Glu He Pro Asn Asp Gin 
180 185 190 

Asn Val Val 
195 

(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 20: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 29 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 

(C) NOMBRE DE BRINS : simple 
<D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 20: 

AAACCCGGAT CCGTTGCCAG CGCTGCCGT 29 

(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 21: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 85 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 

(C) NOMBRE DE BRINS: simple 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 



(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 21: 
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TTTTTTCATG AGATATCTGG CAACATTGTT GTTATCTCTG GCGGTGTTAA TCACCGCCGG 



60 



GTGCCTGGGT GGCGGCGGCA GTTTC 



85 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 22: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 
(A} LONGUEUR: 30 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 

(C) NOME RE DE BRINS : simple 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

( i-i ) — TY-PE—DE— MOLECULE':" "ADN" ( genomTqueT 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 23: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 40 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 

(C) N OMB RE DE BRINS: simple 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 
(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 23: 
TGCGCAAGCT TACAGTTTGT CTTTGGTTTT CGCGCTGCCG 4 0 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 24: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 40 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 
(C> N OMB RE DE BRINS: simple 
{D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 

(Xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 24: 

AAAAAG CAT G CATAAAAACT ACGCGTTACA CCATTCAAGC 4 0 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 25: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 39 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 

(C) NOMBRE DE BRINS: simple 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 25: 



(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 22: 



GTGTTTTTGT TGAGTGCATG CCTGGGTGGC 



30 



TATATAAGCT TACGTTGCAG GCCCTGCCGC GTTTTCCCC 



39 
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(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 26: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 29 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 

(C) NOMBRE DE BRINS: simple 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 
(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 26: 
CCCGAATTCT GCCGTCTGAA GCCTTATTC 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 27: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 
(A~i LONGUEUR: 2 8 paires de bases 
(B) TYPE: acide nucleique 
•(C) NOMBRE DE BRINS: simple 
(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 27: 

CCCGAATTCT GCTATGGTGC TGCCTGTG 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 28: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 30 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 

(C) NOMBRE DE BRINS: simple 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 
(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 28: 
CGCATCCAAA ACCGTACCTG TGCTGCCTGA 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 29: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 30 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 

(C) NOMBRE DE BRINS: simple 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 
(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 29: 
TTTATCACTT TCCGGGGGCA GGAGCGGAAT 



(2) INFORMATION 'POUR LA SEQ ID NO: 30: 



WO 95/33049 



PCTYFR95/00701 



- 74 - 



(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 
.(A) LONGUEUR: 30 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 

(C) NOMBRE DE BRINS: simple 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 
(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 30: 
GTTGGAACAG CAGACAGCGG TTTGCGCCCC 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 31: 



(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 30 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 

(C) NOMBRE DE BRINS: simple 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) . 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 31: 
GAACATACTT TGTTCGTTTT TGCGCGTCAA 
(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 32: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 5 acides amines 

(B) TYPE: acide amine 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: peptide 

(vi) ORIGINE: 

(A) ORGANISME: N. meningitidis 

(B) SOUCHE: IM2394 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 32: 

Tyr Lys Gly Thr Trp 
1 5 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 33: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 15 acides amines 

(B) TYPE: acide amine 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: peptide 

(vi) ORIGINE: 

(A) ORGANISME: N. meningitidis 

(B) SOUCHE: IM2394 

(Xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 33: 



Glu Phe /Uu^Val Asp Phe Ser Asp Lys Thr lie Lys Gly Thr Leu 
1 " " 5 10 15 
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(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 34: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 12 acides amines 

(B) TYPE: acide amine 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: peptide 

(vi) ORIGINE: 

(A) ORGANISME: N . meningitidis 
<B) SOUCHE: IM2394 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 34: 

Glu Gly Gly Phe Tyr Giy Pro Lys Gly Giu Glu Leu 
1 5 10 



(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 6 acides amines 

(B) TYPE: acide amine 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: peptide 

(vi) ORIGINE: 

(A) ORGANISME: N. meningitidis 

(B) SOUCHE: IM2394 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 35: 

Ala Val Phe Gly Ala Lys 
1 S 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 36: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 2070 paires de bases 

(B) TYPE: acide nucleique 
<C) NOMBRE DE BRINS : double 
(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 

(vi) ORIGINE : 

(A) ORGANISME: Neisseria meningitidis 

(B) SOUCHE: BZ83 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITION ELLE : 

(A) NOM/CLE: sig_peptide 

(B) EMPLACEMENT: 1 . . 60 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE : 

(A) NOM/CLE: mat_peptide 

(B) EMPLACEMENT: 51.. 2067 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDf TIONELLE : 

(A) NOM/CLE; CDS 

(B) EMPLACEMENT: 1..2067 
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TACTTGTTAGGTAACCATTTAGTCCGACGATACCACGACGGAC^ 50 
MetAs^.snProLeuValAsr.C-lr_,iaAI a Me,VaiL e u ? roVal ? h e LeuLeuSerAl a 



TGTCTGGGCGGAGGC GGCAGTTTC.A-CT 73ATTCTGTCGATACCGAAGCCCCGCGTCCC 

^gagcgggctcgggcgtoaaaggtagaa^aagaoag^ 120 



CysLeuGlyGlyGlyGlySerPheAspLe^spSerValAspThrGluAla 



ProArgPro 



CGCGGTTTCATAGTTCTACAAAGA^ 1 * ° 

AlaProI^ysTyrGlnAspValSerSerGluThrProGl^laGlnLysAspGlnGlvGly 



I^? G TI T I°^I GCG f!I^:= C ^ CG f-TTGGTACCCAAAAAATGAAGAAGATCAT 
ATGCCAAAACGTTACGCGAAGTTCGCCGCCTTAACCATGGGTTTTT 

TyrGlyPheAlaMecArgPheLysArgArgAsnTrpTvrProLysAsnGluGluAspHis 



AAGGCATTATCAGAAGCGGATTGGGAGAAGTTAGGTGCGGGTAAGCCAGATGAGTTTOCC 
LysAlaLeuSerGluAlaAspTrpGluLysLeuGlyAlaGl yLysProAspGluPhePro 



^ GG ^I G ^ TAT 3 G ^3;" G - i -f TG -^GG.A.,TTOTGAGTGAGTCTCTTCAGCTGGGT 
GTTTCCTTACTTTATAAGT^AGTCACT-C^ 350 

GlnArgAsnGluIleLeuAsnKecThrAspGiylieLeuSerGluSerLeuGlnLeuGl, 



L V 
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G AGG G C G G C AAAAG C C G C G T AG AAG G AT A C A CG GAT TT C C AA.T ATG T C C G C TCG GG C TAT 
CTCCCGCCGTTTTCGGCGCATCTTCCTATGTGCCTP_\.-.GGTTATACAGGCGAGCCCGATA ~* 2 ° 
GluGlyGlyLysSerArgValGluGlyTyrThrAspPheGInTyrValArcSe 

_ ^ ^ ^ ^ 

ATC T A C CG C AA CGGTG C CAATAAAAT CG AT TT C G AAAAAAAAAT G G C C CTTT C C GG TCCG 
TAGATGGCGTTGGCAGGGTTATTTTAGGTAAAGGTTTTTTTTTAGCGGGAAAGGGCAGGG 
IleTyrArgAsnGlyAIaAsrXysIleAsoPheGlnLysLysIleAlaLeuSerGlyPro 



GACGGCTACCTTTTCTACAAAGGCAGCAATCCTTCCCAAGCTGTGGCGATGGGTAAGGTA 
C TG C CG ATG G AAA--.G ATG T TTC GG TCG TT AGG AAG GG TTC G AG AC GGGT AC GGATTGC AT 

AspGlyTyrLeu?heTyrLysGly5erAsn?roSerGlrL^laLeuProMecGIyLysVal 



GGTTATAAAGGTACTTGGGATTATGTAACCGATGCCAAGATGGGACAAAAATTTTCCCAG 
CCA.^TATTTCCATGAACCCTA.^TACATTGGCTACGGTTCTACCCTGTTTTTAAAAGGGTC 
GlyTyrLysGlyThrTrpAspTyrValThrAspAlaLysMecGlyGXnLysPheSerGln 



TTGGCTGGTTTTC C AG CGGGGG AT AGGTATGGGGCTTTGTCTGCGG AGG AA.GCGGATGTG 
AACCGACCAAAAGGTCGCCCCCTATGCATACCCCGAAACAGACGGCTCCTTCGCCTACAC 
LeuAlaGlyPheProAlaGlyAspArgTyrGlyAlaLeuSerAlaGluGluAlaAspVal 



TTGCGCAACAAAAGCGAGGCACAGCAAGGTCAGACCGATTTCGGGCTGACCAGCGAGTTT 
AACGCGTTGTTTTCGCTCCGTGTCGTTCCA.GTCTGGCTAAAGCCCGACTGGTCGCTCAAA 
LeuArgAsnLysSerGlLL^laGlnGlnGlyGlnThrAspPheGlyLeuThrSerGluPhe 



GAGGTGGATTTCGCCGCCAAGACCATGACCGGCGCGCTCTACCGCAATAACCGGATTACT 
+ + ^ + + 780 

GTCCACCTAAAGCGGCGGTTCTGGTACTGCiCCGCGCGAGATGGCGTTATTGGCCTAATGA 
GluValAspPheAlaAlaLysThrMecThrGlyAlaLeuTyrArcAsriAsnArglleThr 



WO 95/33049 



PCT7FR95/00701 



TTATTGCTTTGGCTTTTATTTCGGTTTGTTT.il.TTTGC 8 4 ° 

A-n^nG.luThrGluAsnLysAl.LysGlnlieLysArsTyrAspUeGlnAlaAsDLeu 



- -f- 



C * CGG y~CCGCTTCAGCGGCAAGGCAACGGCAA CCGACAAACCCAAAAACGACGAAACC 
GTGCCATTGGCGAAGTCGCCGTTCCGTTGCCGTTGGCT^ 500 
""01yAsnArgPh e SerGlyLy_sAlaJi^^ 



AAGGAACATCCCTTTGTTTCCGACTCGTCTTCTTTGAGCGGCGGCTTTTTCGGTCCGAAG 

ttccttgtaggga_-_-.ca^Laggctgagcagaa^ ' 950 

LysGluHisProPheValSerAspSerSerSerLeuSerGlv-GlyPhePheGlyProLvs 



GGTGAGG^TTGGGTTTCCGCTTTTTGAGCGACGATCAA^AA.GTTGCCGTTGTCGGCAGC 
CCACTCCTTAACCCAAAGGTOAAA^^ 102 ° 

GlyGluGluLeuGlyPheArgPheLeuSerAspAspGlnLysValAlaValValGlySer 



gcgaaaaccaaagacaaactgg.^tggcgcggcggct-caggcagcacaggtgcggca 

CGCTTTTGGTTTCTGTTTGACCTTTTACCGCGCCGCCGAAGTC 108 ° 
AlaLysThrLvsAspLvsLsuGluAsnGlvAlaAlaAlaSerGlySerThrGlyAlaAla 



GC *! CGGGCG ^r GCGG ^ G :3^ 

cgtagcccgccacgccgtctatacggc^ 1140 

AXaSerGlvGlyAlaAlaAspMetProSerGI^snG-vLysLeuThrThrValLeuAsp 



GCGGTTCAGCTGAAATCTGGCGGTAAGGAAGTC^^ 
CGCCAACTCGACTTTAGACCGCCATTCCTTCAGTTTTTAGAG 

AlaValGluLeuLysSerGlVGlyLysGluValLysAsnLeuAspAsnPheSerAsiiAla 
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CGGGTTG ACCAACAGCTGCCGTAATAC^ 1250 
Al aGlnLeuVaiValAspGly:ieMetIl-?roLeuLeu?roLysAsnSerGluSerGlu 



TCGTTAGTCCGTCTATTTCCATTTT^ 

SerAsnGln.^laAspLysGlyLysAsnGlyGlyThrAIa?heThrArgLysPheGluHi 



s 



ACGCCGGAAAGTGATAAA.AAAGACACCCA-.GCAGGTACGGCGGAGAATGGCAATCCAGCC 
TGCGGCCTTTCACTATTTTTC^ 

ThrProGluSerAspLysLysAspThrGlnAlaGlyThrAlaGIuAsnGlyAsnProAla 



GCTTCAAATACGGCAGGTGATACCA-3LTGGCAAAACAAAAACCTATGAAGTCGAAGTCTGC 

+ -r + + .. + 

CGAAGTTTATGCCGTCCACTATGGTTACCGTTTTGTTTTTGGATACTTCAGCTTCAGACG 
AlaSerAsnThrAlaGlyAspThrAsnGlyLysThrLysThrTyrGluValGluValCys 



TGTTCC^CCTCA^TTATCTGA^ATACGGA^TGTTGACGCGTA-A.AACAGCAAGTCCGCG 

ACAAGGTTGGAGTTAATAGACTTTATGCCTTACAACTGCGCATTT^GTC 

CysSerAsnLeu.^snTyrLeuLysTyrGlyMecLeuThrArgLysAsnSerLysSerAla 



■ + 



ATGCAGGCAGGCGAAA-ACGGTAGTCTAGCTGACGCTAAAACGGAACAAGTTGAACAAAGT 
TACGTCCGTCCGCTTTTGGCATCAGATCGACTGCGATTTTGCCTTGTTCAACTTGTTTCA 
MetGlnAlaGlyGluAsnGiySerLeuAlaAspAlaLysThrGIuGlnValGluGlnSer 



ATGTTCCTCCAAGGCGAGCGGACCGATGAA.AAAGAGATTCCAAAAGAGCAACAAGACATC 
TACAAGGAGGTTCCGCTCGGGTGGGTACTTTTTCTGTAAGGTTTTCTCGTTGTTCTGTAG 
MscPheLeuGlnGlyGluA?cThrAspGluLysGIuIle?roLysGiuGlr.GlnAsoIle 
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GTTTATCGGGGGTCTTGGT^ 

caaatagcccccagaaccatgcccgtat^ 1580 

ValTyrArgC-lySerTrpTyrC-lyHisIleAlaAs^spThrSerTrpSerGlyAsnAla 



J^^GAG^G|£C5G^^G.CGGAC^ 

' 1740 

TAA 



agtctatctctcccgccgttgtcccgcctga.^tggcacttaaa.accatgcttttttt; 

SerAspArgGluGIyGlvAsr^rgAlaAspPheThrValAsnPheGlyThrLysLysIle 



■ ~ T + + 



AACGGAACGTTA.^CCGCTGAA.lACAGGCAGGAGGCA.^CCTTTACCATTGTGGGCGATATT 
TTGCCTTGCAATTGGCGACTTTTGTCCGTCCTCCGTTGGAAATGGTAACA 1 8 ° ° 

AsnGlyThrLeuThrAlaGluAsnArgGlnGluAlaThrPheThrlleValGlyAspIle 



AAGGACAACGGCTTTGAAGGTACGGCGAAAACTGCTGACTCAGG7TTTGATCTCGATCAA 

ttcctgttgccgaaacttc-tgccg 1860 

LysAspAsnGlyPheGluGlyThrAlaLysThrAlaAspSerGlyPheAsDLeuAspGln 



AGCA.^TACCACCCGCACGCCTA^GGCATATATCACAGATGCCAAGGTGAAGGGCGGTTTT 
TCGTTATGGTGGGCGTGCGGATTCCGTAT^ 1920 

SerAsnThrThrArgThrProLysAlaTyrlleThrAspAiaLysValLysGlyGlvPhe 



TACGGGCCTA.AAGCCGAAGAGTTGGGCGGATGGTTTGCCTATCCGGGCGATAAACAAACG 
ATGCCCGGATTTCGGCTTCTCAACCCGCCTACCAAACGGATAGGCCCGCTATT 1 ' 8 ° 

TyrGlyProLysAlaGluGluLeuGlyGlyTrpPheAlaTyrProGlyAspLysGlnThr 
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^tttccgttgccaatgtaggccgct^^ 2040 

GluLysAlaThrValThrSerGlvAspGlvAsnSerAiaSerSerAlaThrValValPhe 



GGTGCGAAACGCCAAAAGCCTGTGCAATAA 
CCACGCTTTGCGGTTT7CGGACACGTTATT 
GlyAlaLysArcGlnLysProValGlnTer 



(2) INFORMATION POUR. LA SEQ ID NO: 37: 

<i> CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 669 acides amines 

(B) TYPE: acide amine 

(DJ CONFIGURATION: Iineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: proteine 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 37: 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 38: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE * 

(A) LONGUEUR: 2136 paires cie bases 
<B) TYPE: acide nucleique 

(C) NOMBRE DE BRINS : double 

(D) CONFIGURATION: Iineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: ADN (genomique) 

(vi) ORIGINE: 

(A) ORGANISME: Neisseria meningitidis 

(B) SOUCHE: B2163 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE : 

(A) NOM/CLE: sig_peptide 

(B) EMPLACEMENT: 1 . . 60 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE * 
(A) NOM/CLE : mat peptide 
<B) EMPLACEMENT: 61.. 2133 

(ix) CARACTERISTIQUE ADDITIONELLE: 

(A) NOM/CLE: CDS 

(B) EMPLACEMENT: 1..2133 
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ATG^^TC«TTGGT^TCAGGCTGCTAT<^TGCTGCCTGTGTTTTTG7TGAGTGCT 
TACTCGTTAGGT^CC^AGTCCGACGATACCA^ 60 

MetAsnAsnProLauValAsnGl.^iaAlaMetValLeuProValPheLeuLeuSerAla 



TGT77GGGCGGAGGCGGCAG777CGA7C77GA 
_ACAAA^G^7CCSCCGTCAAAGC7AGaIc,7^ 
CysLeuGlyGlyGlyGlySerPheAspLeuAspSerValAspThrGluAlaProArgPro 



GCGCCAAAA7A7CA.AGA7G7TTCTTCCGAAA.A.ACCGC.A.AGCCCA^ 

CGCGGTTTTATAGTTCTACAAAGAAGGCTTTTTGGCGTTCGTC 1 3 ° 

AlaProLys7yrGlnAspyalSsrSerGluLysProGlnAlaGlnLysAs P GlnGlyGly 



7ACGG777TGCGA7GAGG7TGA.AACGGAGGAA7CGGCA7CCGCAGGCAAAAGAAGACAAA 
ATGCCAAAACGCTACTCCAACTTTGCCTCCTTAGCCGTAGGCCT^^ 2 4 ° 

TyrGlyPheAlaMetArgLeuLysArgArgAsnArgHisProGlnAlaLysGluAspLys 



G77GAAC7AAACCCAAA7GATTGGGAGGAGACAGGA7TGCCGAGCAAGCCCCAAAAC7TA 
CAAC7TGA7^TGGG777AC7.AACCC7CC7C7GTCC7lACGGC7CG77CGG^ 3 ° ° 

ValGluLeuAsnProAsRAs ? TrpGluGlu7hrGlyLet 1 ProS e rLy S ProGlnAsnLeu 



-f-? A ^^^ G f^T^?I TATTGAT ^ GT; ^ :l - :kCAGACGATG GCAGCAA7A777AC 
GGGC7CGC7G7CG77AGCC^7.A.AC7l T TTCATT77TG7C7GCTACCG^ 3 & ° 

ProGluArgGlnGlr.SerVaiIl S As ? Ly S ValLy3ThrAspAspGlvSerAsnIle7vr 
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ACTTCCCCTT- r:—.-: - n . . - . _ 

TGAAGGGGA-.TAGAGTGCC-T^ 
Th rSerProTyrLeuThrGinSerAs^ 



420 



^'^^^^ L ^~~-~- ~ ^ --AG T AAAAG ATT A C AAAAAT T T G AAATATG TTT ATT CC G GCTGGTTT 
• . . + + 

GTTGGTTTTTTGCTTCATTTTGTAATGTTTTT.AA-.GTTTATAC.AAATAAGGCCGACCAAA 
GInProLysAsr.GluValLysAspTyrLysAsr.PheLysTyrValTyrSerGlyTrp 



TAT^CATGCAGAGAGTGAAAGAGAATTCAG 

ATATTTGTACGTCTGTCACTTTCTCTTAAGTCATTTTAGTTTAAATTCAGTGGG 
TyrLysHisAIaGluSerGluArgGluPheSer'LysIleLysPheLysSerGlyAspAsp 



GGCTATATTTTTTATCAGGGTAAAGACCCTTCCCGACAACTTCCCACTTCTGAAAAAGTT 
CCGATATAAAAA-.TAGTGCCATTTCTGGGAAGGGCTGTTGAAGGGTGAAGACTT ^ 
GlyTyrllePheTyrHisGlyLysAspProSerArgGlnLeuProThrSerGluLysVal 



ATCTACAAAGGCGTATGGCATTTTGTAACCGATACTGAAAAGGGACAAAAATTTAACGAT 
~ ~ ~ ~ . ------ — - - --------- ______ 

TAGATGTTTCC3CATACCGTAAAACATTGGCTATGACTTTTCCCTCTTTTTAAATTGCTA 
IleTyrLysGlyValTrpHisPheValThrAspThrGluLysGlyGlnLysPheAsnAsp 



ATTCTTGAAACCTCAAAAGGGCAAGGCGACAGATACAGCGGATTTTCGGGCGATGACGGC 
TAAGAACTTTGGAGTTTTCCCGTTCCGCTGTCTATGTCGCCTAAAAGCCCGCTACTGCCG 
IleLeuGluThrSerLysGlyGlr.GlyAspArgTyrSerGlyPheSerGlyAspAspGly 



\CCTTAATGATAAG CACGAGGGTTATGGTTTT 
CTTTGTTGAAGGT7ATCTTGACT.-.AGGTTGGAATTACTATTCGTGCTCCCAATACCAAAA ? 3 ° 
GluThrThrSsrAsn-^rgThrAspSerAsnLeuAsnAspLysHisGluGlyTyrGlyPhe 
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5 5 T ^ ? _~V TlT'J T "J"""" 3 3 3 f ^'J™ " ^ T AAAJAAAT7 zxzzgg t aaa.tt a_at ac g c aat 
^gctta^.tctt^ 

ThrSerAsnLeuGIuValAspPheGIyServysLysLeuThrGIyLvsLeuIIeArgAsn 



340 



AATAG AG TTA.CA_AA.CG CT A C 7 A C 7 AACG A 7 AAA T A C 



C C A C C C AAT AC T A.C A.G C CTTG AT 



TTATCTC AATGT--GCGATGATGA77GCTAT- -ATGTG3TG-T^;;;;: 



900 



AsnArgValThrAsnAlaT^rThrAsr^spLysTyrThrThrGlnTyrTyrSerLeuAsp 



C-CCCAJ^.TAACAGGCAACCG^ 

CGGGTTTATTGTCCGTTGGCGAAGTTGCCATTC^ 96 ° 
AlaGlnlleThrGlyAs^rcPheAsnGlyLysAlalleAlaThrAspLvsProAspThr 



GGAGG.^CC^CTACATCCCTTTG-TTCCGACTCGTCTTCTTTGAGCGGCGGCTTTTTC 
CCTCCTTGGTTTGATGTAGGGAAACAAAGGCTGAGCAGAA 1 ° 2 ° 

GlyGlyThrLysLeuHisProPhaValSerAspSerSerSerLeuSerGlyGlyPhePhe 



CCAGGCTTCCCACTCCTtIaCCCAAA^ 108 ° 

GlyProLvsGiyGiuGiuLeuGlvPheArgPheLeuSerAspAspLysLvsValAlaVal 



G ~_ CGGC * GCGCG :^^^^ 

XAGCCGTCGCGCTTTTGGTTTCTGTTTTGCCTTT-ACGGCGCC^CCG.A.^ 
ValGlySerAlaLysThrLysAspLysThrGluAsr.GiyAiaVaiAlaSsrGlyGlyThr 
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G^GCGGCAGCATCAAACSGTSCGGCAGGCACGT: 
CTACGCCGTCGTAGTTTGCCACGCCGT— 1200 

AspAlaAiaAlaSerAsnGIyAlaAlaGi-jThrSerSerGluAsnSerLysLeuThrThr 



■ 4- 



GT7T-GGATGCGG7CGAGC7GAA^^ 

CAAA^.CCTAC3CCAGCTCGAC77-^CCCGC-A7TCCTTGAGGTT~~CGAGC7GTTGAAG 
v alLeuAspAlaValGluLeuLysLeuGiyAspLysGluValGlr.Lysl.QuAspAsnPhe 



"GCAACGCCGCCCAACTGGT7GTCGACGGCATTATGATTCCGCTCTTGCCCGAGACTTCC 
7-GTTG^GGCGGG77GACC^CAGC7GCCGT.-_-.TAC7^GGCGAGAACG^GC7C7GAAGG 
SerAsnAlaAlaGlnLeuValValAspGlylleMetlleProLeuLeuProGluThrSer 



GAAAG7GGGA.^C.AA7CA_AGCC.-_-.7CA.^GGTACA.A.i.TGGCGGAACAGCCTTTACCCGCAAA 
CTT7CACCC77GT7AG77CGGT7AG77CCA7G777ACCGCCT 1 3 8 ° 

GluSerGlyAsnAsnGlnAlaAsnGlnGlyThrAsnGlyGlyThrAlaPheThrArgLys 



yyTGACCACACGCCGGAAAGTGATAAAAAAGACGCCCAAGCAGGTACGCAGACGAATGGG 
AA.^C7GG7GTGCGGCC777CAC7A7T7TT7CTGCGGG77CGTCCA7GCG7CTGC77ACCC 1 * ° 
p heAspHis7hr?roGluSerAspLysLysAspAlaGlnAlaGly7hrGln7hrAsnGly 



G : GCA ^: CG ^:;f~~ T --- CGGCA ^^ 

C3CG^7GGCGAAGTTTATGC=37CCACTA7GGTTAC^ 1 5 ° ° 

AlaGln7hrAlaSerAsn7hrAlaGlyAs?7hrAsnGlyLys7hrLysThr7yrGluVal 



GAAG7C7GCiG77CCAAC=TCAA77A7C7GAAA7ACGGAA7G77GACGCGCAAAAACAGC 
... ... ... — . . ...... 

C77CAGACGACAAGG77C-GAG77A"AGACT77A7GCC77ACAAC7GCGCG77777GTCG 
GluValCysC/sS-rAsr.L^sr-yrLsuLysTyrGiyr-lecLsuTrirArgLysAsnSer 
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--TGCTAAJLACGGAACAAGTT 
TTCAGGCGCTACGTCCGTCCTCTTTCGTCATCAGTTCGACTACGAT 1520 
^ysSerAlaMecGir-AIaGlyGiuSerSerS^ 

GG ^^ G ™: GTTCG7C ^^^ 

CCTGTTTCATAC ^ GGAGGTTC ~: c : : ; ; - ; - - c-actt~ttctctaIggttcgctcgt^ 1530 

GlyGlRSarMecPheLeuGlnGlyGluArgThrAspGlulysGluIleProSerGluGln 

• "■ - - " . -!- . H . + 

^^ TCGTT l ATCGGGGGTCTT " 3TACGG 

TTGTAGCAAATAGCCCCCAG.\.-.CCATGCCCGTAT^CGGTCGTCGTGTTCGACCTCGCCG 
AsnIleValTyrAr=GlySerTr?TyrGlyKisIleAlaSerSerThrSerTrpSerGly 

TTACGAAGACTAT77CTCCCGCCGTTGT 1 8 ° ° 

AsnAlaSerAspLysGiuGlyGlvAsnArgAlaGluPheThrValAsnPheGlyGluLvs 



•^^TTACCGGCACGTTAACCGCTGAAAACAGGCAGGAGGCAACCTTTACCATTGATGGT 
"-^AATGGCCGTGCAATTGGCGAC^ 13 50 

L ysIleThrGlyThrLeuThrAlaG^ 



^GATTGAGGGCAACGGTTTTTCCGGTACGGCAAAAACTGCTGAATTAGGTTTTGATCT 

TTCTAACTCCCGTTGCGA.AAJ^AGGCCATGCCGTTTTTGACGACTTAATCGAAAACTAGAG 

L ysIleGluGlyAsr.GlyPheSerGlyThrAlaLysThrAlaGluLeuGlyPheAspLeu 
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CTAGTTTTTTTATGGTGGGCGTGCGGATTCCGTATATAGTGTCTACGGTTCCACGTCCCG 198 ° 
AspGlnLysAs.nThrThrArsThr?roLysAIaTyrIlaThrAs=AIaLysValGlnGly 



GGTTTTTACGGGCCCAAAGCCGAAGAGTTGGGCGGATGGTTT3CCTA7CAGGGCGATAAA 
CCAAAAATGCCCGGGTTTCGGCTTCTCAACCCGCCTACCAAA^ 2040 

GlyPheTyrGlyProLysAlaGluGluLeuGlyGlyTrpPheAiaTyrGinGlyAspLys 

* ■ . . — - - + 

:irc ^3GCAATGGAA.-.T~CA33AAGS-A3TGCAftCTGTC 
GTTTGCCTTTTATGTTGTCAACGTAGGCCGTTAC^ 210 0 

GlnThrGluAsnThrThrValAlaSerGlyAsnGlyAsnSerAlaSerSerAlaThrVal 

- _ j _ ^ ^ + 

G T ATTCG G TG CG AAACG CC AAAAG C CTG TG C A.AT AA 

. + ^ ^ _ 2135 

CATAAGCCACGCT77GCGGTTTTCGGACACGTTATT 
ValPheGlyAlaLysArcGlnLysProValGlnTer 



(2) INFORMATION POUR LA SEQ ID NO: 39: 

(i) CARACTERISTIQUES DE LA SEQUENCE: 

(A) LONGUEUR: 692 acicies airlines 

(B) TYPE: acide amine 

(D) CONFIGURATION: lineaire 

(ii) TYPE DE MOLECULE: proteine 

(xi) DESCRIPTION DE LA SEQUENCE: SEQ ID NO: 39: 
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Revendicatinns 



1. Un polypept.de ayant une sequence d'acides amines qui derive de celle de la sous- 
unite Tbp2 du recepteur transferrine d'une souche de Neisseria meningitidis de type 

----IM21^IM23944ont^ 

ai.gnement au maximum d'homologie, sur ia sequence de la sous-unite Tbp2 de la 
souche de reference respective, IM2169 ou IM2394, telle que montree dans TID SEQ 
NO 1 ou 3, notamment par deletion totale ou partielle d'au moins un domaine de 
ladite sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou DM2394, a condition que le premier et 
deuxieme domaine ne soient pas simultanement et totalement deletes. 

• Un polypeptide selon la revendication 1, ayant une sequence d'acides amines qui 
denve de celie de la sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394 dont les premier 
deuxieme et troisieme domaines sont definis par alignement au maximum 
d homology sur la sequence de la sous-unite Tbp2 de la souche de reference 
respective, IM2169 ou IM2394 ; notamment par deletion partielle du troisieme 
domaine de ladite sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394. 

Un polypeptide selon la revendication 1, ayant une sequence d'acides amines qui 
denve de celle de la sous-unite Tbp2 de type DM2169 ou IM2394 dont les premier 
deuxieme et troisieme domaines sont definis par alignement au maximum 
d homology sur la sequence de la sous-unite Tbp2 de la souche de reference 
respective, IM2169 ou IM2394 ; notamment par deletion totale du troisieme domaine 
de ladite sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394. 

Un polypeptide selon la revendication 2 ou 3, ayant une sequence d'acides amines qui 
denve de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394 dont les premier 
deux,eme et troisieme domaines sont definis par alignement au maximum 
dhomologie, sur la sequence de la sous-unite Tbp2 de la souche de reference 
respective, IM2169 ou IM2394 ; et qui comporte dans son integralite, le deuxieme 
domaine de la sequence dont elle est derivee. 

Un polypeptide selon la revendication 2 ou 3, ayant une sequence d'acides amines qui 
en outre derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou DM2394 dont les 
prermer, deuxieme et troisieme domaines sont definis par alignement au maximum 
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d'homologie, sur la sequence de la sous-unite Tbp2 de la souche de reference 
respective, IM2169 ou IM2394 ; notamment par deletion partielle du deuxieme 
domaine de ladite sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394. 

Un polypeptide selon la revendication 2 ou 3, ayant une sequence d'acides amines qui 
en outre derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394 dont les 
premier, deuxieme et troisieme domaines sont definis par alignement au maximum 
d'homologie, sur la sequence de la sous-unite Tbp2 de la souche de reference 
respective, IM2169 ou IM2394 ; notamment par deletion totale du deuxieme domaine 
de ladite sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394. 

Un polypeptide selon la revendication 4, 5 ou 6, ayant une sequence d'acides amines 
qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394 dont les 
premier, deuxieme et troisieme domaines sont definis par alignement au maximum 
d'homologie, sur la sequence de la sous-unite Tbp2 de la souche de reference 
respective, IM2169 ou IM2394 ; et qui comporte dans son integralite, le premier 
domaine de la sequence dont elle est derivee. 

Un polypeptide selon la revendication 4, 5 ou 6, ayant une sequence d'acides amines 
qui en outre derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394 dont 
les premier, deuxieme et troisieme domaines sont definis par alignement au maximum 
d'homologie, sur la sequence de la sous-unite Tbp2 de la souche de reference 
respective, IM2169 ou IM2394 ; par deletion partielle du premier domaine de ladite 
sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394. 

Un polypeptide selon la revendication 4 ou 5, ayant une sequence d'acides amines qui 
en outre derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type INC 169 ou IM2394 dont les 
premier, deuxieme et troisieme domaines sont definis par alignement au maximum 
d'homologie, sur la sequence de la sous-unite Tbp2 de la souche de reference 
respective, IM2169 ou IM2394 ; par deletion totale du premier domaine de ladite 
sous-unite Tbp2 de type IM2 169 ou IM23 94. 



10. 



Un polypeptide selon les revendications 2 ou 3, 4 et 7, ayant une sequence d'acides 
amines qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2I69. 
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11. Un polypeptide selon les revendications 2 ou 3, 4 et 7, ayant une sequence d'acides 
amines qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2394. 

12. Un polypeptide selon les revendications 2 ou 3, 4 et 8, ayant une sequence d'acides 
amines qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169. 

13. Un polypeptide selon les revendications 2 ou 3, 4 et 8, ayant une sequence decides 
amines qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2394. 



14. 



Un polypeptide selon les revendication 12, ayant une sequence d'acides amines qui en 
outre derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169 dont les premier, 
deuxieme et troisieme domaines sont dermis par alignement au maximum 
d'homologie, sur la sequence de la sous-unite Tbp2 de la souche de reference IM2169 
par deletion de tout ou partie de la region qui est l'homologue de la region du premier 
domaine de ladite sous-unite Tbp2 de type IM2169 allant de l'acide amine en position 
1 a l'acide amine en position 28 1 . 

15. Un polypeptide selon la revendication 13, ayant une sequence d'acides amines qui en 
outre derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2394 dont les premier, 
deuxieme et troisieme domaines sont definis par alignement au maximum 
d'homologie, sur la sequence de la sous-unite Tbp2 de la souche de reference IM2394 
par deletion de tout ou partie de la region qui est l'homologue de la region du premier 
domaine de ladite sous-unite Tbp2 de type IM2394 allant de l'acide amine en position 
1 a l'acide amine en position 266. 

16. Un polypeptide selon les revendications 2 ou 3, 4 et 9, ayant une sequence d'acides 
amines qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169. 

17. Un polypeptide selon les revendications 2 ou 3, 4 et 9, ayant une sequence d'acides 
amines qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2394. 

18. Un polypeptide selon la revendications 2 ou 3, 5 et 7, ayant une sequence d'acides 
amines qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169. 

19. Un polypeptide selon les revendications 2 ou 3, 5 et 7, ayant une sequence d'acides 
amines qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2394. 
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20. Un polypeptide selon les revendications 2 ou 3, 5 et 8, ayant une sequence d'acides 
amines qui derive de celle de ia sous-unite Tbp2 de type IM2169. 

21. Un polypeptide selon les revendications 2 ou 3, 5 et 8, ayant une sequence d'acides 
amines qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2394. 

22. Un polypeptide selon la revendication 18 ou 20, ayant une sequence d'acides amines 
qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169 dont les premier, deuxieme 
et troisieme domaines sont definis par alignement, au maximum d'homologie, sur la 
sequence de la sous-unite Tbp2 de la souche de reference IM2169, par deletion de la 
region du deuxieme domaine de ladite sous-unite Tbp2 de type IM2169 qui est 
l'homologue de la region du deuxieme domaine de la sous-unite Tbp2 IM2169 allant 
de 1'acide amine dans Tune des positions 346 a 361 a l'acide amine en position 543. 

23. Un polypeptide selon la revendication 19 ou 21, ayant une sequence d'acides amines 
qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2394 dont les premier, deuxieme 
et troisieme domaines sont definis par alignement, au maximum d'homologie, sur la 
sequence de la sous-unite Tbp2 de la souche de reference IM2394, par deletion de la 
region du deuxieme domaine de ladite sous-unite Tbp2 de type IM2394 qui est 
l'homologue de la region du deuxieme domaine de la sous-unite Tbp2 IM2394 allant 
de l'acide amine dans Tune des positions 326 a 341 a l'acide amine en position 442. 

24. Un polypeptide selon la revendication 18 ou 20, ayant une sequence d'acides amines 
qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169 dont les premier, deuxieme 
et troisieme domaines sont definis par alignement au maximum d'homologie, sur la 
sequence de la sous-unite Tbp2 IM2169, par deletion d'au moins une des regions du 
deuxieme domaine de ladite sous-unite Tbp2 de type IM2169 qui sont les homologues 
des regions de la sous-unite Tbp2 LM2169 allant : 

(i) de l'acide amine en position 362 a l'acide amine en position 379 ; 

(ii) de l'acide amine en position 418 a l'acide amine en position 444 ; 



(iii) de l'acide amine en position 465 a l'acide amine en position 481 ; et 
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(iv) de l'acide amine en position 500 a l'acide amine en position 520. 

25. Un polypeptide selon la revendication 24, ayant une sequence d'acides amines qui 
derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169 dont les premier, deuxieme et 
troisieme domaines sont definis par alignement au maximum d'homologie, sur la 

sequence- de-la sous-unite~Tbp2-IM2169^par-deletion-des- regions-du-deuxieme^ 

domaine de ladite sous-unite Tbp2 de type IM2169 qui sont les homologues desdites 
regions (i) a (iv) de la sous-unite Tbp2 IM2169. 

26. Un polypeptide selon les revendications 20 et 24 ou 25, ayant une sequence d'acides 
amines qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169 dont les premier, 
deuxieme et troisieme domaines sont definis par alignement au maximum 
d'homologie, sur la sequence de la sous-unite Tbp2 IM2169, par deletion de tout ou 
partie de la region qui est l'homologue de la region du premier domaine de ladite 
sous-unite Tbp2 de type IM2169 allant de l'acide amine en position 1 a l'acide amine 
en position 281. 

27. Un polypeptide selon les revendications 3, 6 et 7, ayant une sequence d'acides amines 
qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169. 

28. Un polypeptide selon les revendications 3, 6 et 7, ayant une sequence d'acides amines 
qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2394. 

29. Un polypeptide selon les revendications 3, 6 et 8, ayant une sequence d'acides amines 
qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169. 

30. Un polypeptide selon les revendications 3, 6 et 8, ayant une sequence d'acides amines 
qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2394. 

31. Un polypeptide selon la revendication 1, ayant une sequence d'acides amines qui 
derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169 dont les premier, deuxieme et 
troisieme domaines sont definis par alignement au maximum d'homologie, sur la 
sequence de la sous-unite Tbp2 de la souche de reference IM2169 ; par deletion 
partielle du deuxieme domaine de ladite sous-unite Tbp2 de type IM2169, notamment 
par deletion d'au moins une des regions du deuxieme domaine de ladite sous-unite 
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Tbp2 de type IM2169 qui sont les homologues des regions de la sous-unite Tbp2 
INC 169 ailant : 

(i) de l'acide amine en position 362 a l'acide amine en position 379, 

(ii) de l'acide amine en position 418 a l'acide amine en position 444, 

(iii) de l'acide amine en position 465 a l'acide amine en position 481, et 

(iv) de l'acide amine en position 500 a l'acide amine en position 520 ; et 

qui comporte dans leur integralite, le premier et troisieme domaine de la sequence 
dont elle est derivee. 

32. Un polypeptide selon la revendication 1, ayant une sequence d'acides amines qui 
derive de celle de la sous-unite Tbp2 de'type IM2169 dont les premier, deuxieme et 
troisieme domaines sont definis par alignement au maximum d'homologie, sur la 
sequence de la sous-unite Tbp2 de la souche de reference IM2169 ; par deletion 
partielle du deuxieme domaine de ladite sous-unite Tbp2 de type IM2169, notamment 
par deletion partielle du premier domaine et par deletion d'au moins une des regions 
du deuxieme domaine de ladite sous-unite Tbp2 de type IM2169 qui sont les 
homologues des regions de la sous-unite Tbp2 IM2169 allant : 

(i) de l'acide amine en position 362 a l'acide amine en position 379, 

(ii) de l'acide amine en position 418 a l'acide amine en position 444, 

(iii) de l'acide amine en position 465 a l'acide amine en position 481, et 

(iv) de l'acide amine en position 500 a l'acide amine en position 520 ; et 

qui comporte dans son integralite, le troisieme domaine de la sequence dont elle est 
derivee. 

33. Un polypeptide selon la revendication 32, ayant une sequence d'acides amines qui 
derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169 dont les premier, deuxieme et 
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troisieme domaines sont definis par alignement au maximum d'homologie, sur la 
sequence de la sous-unite Tbp2 IM2169, par deletion de tout ou partie de la region 
qui est I'homologue de la region du premier domaine de ladite sous-unite Tbp2 de 
type IM2169 allant de I'acide amine en position 1 a I'acide amine en position 281. 

__34,_Un-polypeptide-selon-l'une-des-revendicatiorr 3 T^337^itir£q^rMd^~ 
amines qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 de type IM2169 dont les premier, 
deuxieme et troisieme domaines sont definis par alignement au maximum 
d'homologie, sur la sequence de la sous-unite Tbp2 IM2169, telle que montree dans 
I'lD SEQ NO 1, par deletion des regions du deuxieme domaine de ladite sous-unite 
Tbp2 de type IM2169 qui sont les homologues desdites regions (i) a (iv) de la sous- 
unite Tbp2 IM2169. 

35. Un polypeptide selon Tune des revendications 10, 12, 14, 16, 18, 20, 22, 24 a 27, 29, 
et 31 a 33, ayant une sequence d'acides amines qui derive de celle de'la sous-uniti 
Tbp2 IM2169. 

36. Un polypeptide selon l'une des revendications 1 1, 13, 15, 17, 19, 21, 23, 28 et 30, 
ayant une sequence d'acides amines qui derive de celle de la sous-unite Tbp2 IM2394.' 

37. Un polypeptide selon l'une des revendications 1 a 36, ayant une sequence qui 
comprend au moins 50 acides amines. 

38. Un fragment d'ADN isole codant pour un polypeptide selon l'une des revendications 
1 a 37. 

39. Une composition pharmaceutique pour induire une reponse immunitaire a l'encontre 
deJV. meningitidis, comprenant a titre de principe actif, au moins un polypeptide 
selon l'une des revendications 1 a 37. 



40. 



Une composition pharmaceutique selon la revendication 39, qui comprend a titre de 
principe actif, au moins un premier et au moins un deuxieme polypeptides selon l'une 
des revendications 1 a 37 ; ledit premier polypeptide ayant une sequence qui derive de 
celle d'une sous-unite Tbp2 de type IM2169 et ledit deuxieme polypeptide ayant une 
sequence qui derive de celle d'une sous-unite Tbp2 de type IM2394. 
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41. Une composition pharmaceutique selon la revendication 40, dans laquelle ledit au 
moins un deuxieme polypeptide est selon Tune des revendications 11, 13, 15, 19, 21, 
23, 28 et 30. 

42. Une composition pharmaceutique selon la revendication 41, dans laquelle ledit au 
moins un deuxieme polypeptide est selon Tune des revendications 11, 19, 23 et 28. 

43. Une composition pharmaceutique selon la revendication 40, 41 ou 42, dans laquelle 
ledit au moins un deuxieme polypeptide a une sequence d'acides amines qui derive de 
celle de la sous-unite f bp2 IM2394. 

44. Une composition pharmaceutique selon Tune des revendications 40 a 43, dans laquelle 
ledit au moins un premier polypeptide est selon Tune des revendications 10, 12, 14, 
18, 20, 22, 27 et 29. 

45. Une composition pharmaceutique selon la revendication 44, dans laquelle ledit au 
moins un premier polypeptide est selon Tune des revendications 10, 18, 22 et 27. 

46. Une composition pharmaceutique selon Tune des revendications 40 a 43, dans laquelle 
ledit au moins un premier polypeptide est selon Tune des revendications 3 1 a 34. 

47. Une composition pharmaceutique selon Tune des revendications 40 a 43, dans laquelle 
ledit au moins un un premier polypeptide est selon la revendication 16. 

48. Une composition pharmaceutique selon Tune des revendications 44 a 47, dans laquelle 
ledit au moins un premier polypeptide a une sequence d'acides amines qui derive de 
celle de la sous-unite Tbp2 IM2169. 

49. Une composition pharmaceutique selon la revendication 47, qui comprend au moins 
un troisieme polypeptide qui est selon la revendication 16. 

50. Un anticorps monoclonal : 

(i) capable de reconnaitre un epitope present dans ie premier domaine d'une sous- 
unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394 ; ledit epitope ayant une sequence 
homologue a celle presente dans le premier domaine de la sous-unite Tbp2 de 
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la souche IM2394 et seiectionnee parmi YKGTW, EFEVDFSDKTIKGTL, 
EGGFYGPKGEEL et AVFGAK; et de maniere optionnelle, 

(ii) incapable de reconnaitre I'epitope present dans le troisieme domaine de ladite 
sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394, dont la sequence est homologue 
a celle de I'e pito pe du premier domaine qui est reconnu. 



Un anticorps monoclonal seion la revendication 50, 

(i) capable de reconnaitre la region presente dans le premier domaine d'une sous- 
unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394 dont la sequence est homologue a la 
sequence EGGFYGPKGEEL presente dans le premier domaine de la sous- 
unite Tbp2 de la souche IM2394 ; et de maniere optionnelle, 

(ii) incapable de reconnaitre I'epitope present dans le troisieme domaine de ladite 
sous-unite Tbp2 de type IM2169 ou IM2394, epitope equivalent de celui qui 
est reconnu, dont la sequence est homologue a la sequence 
SGGFYGKNAffiM presente dans le troisieme domaine de la sous-unite Tbp2 
de la souche IM2394. 

Un anticorps monoclonal selon la revendication 51, 

(i) capable de reconnaitre I'epitope GFYGPK, present dans le premier domaine 
d'une sous-unite Tbp2 de la souche IM2394 ; et 

(ii) incapable de reconnaitre I'epitope equivalent present dans le troisieme 
domaine de ladite sous-unite Tbp2 IM2394. 

Une composition pharmaceutique pour trailer par immunotherapie passive une 
infection a N. meningitidis, qui comprend a titre de principe actif, un anticorps 
monoclonal selon l'une des revendications 50 a 52. 
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Figure 1 



IM2169 
M978 



10 20 30 40 50 60 

CLGGGGSFDLDSVDTEAPRPAPKYQDVSSEKPQAQKDQGGYGFAMRLKRRNWYPGAE — ESEVKLNESDW 

CLGGGGTFDLDSVDTEAPRPAPKYQDVSSEKPQAQKDQGGYGFAMRLKRRNWHPQANPKEDEIKLSENDW 
10 20 30 40 50 60 70 

70 80 90 100 110 120 130 

EATGLPTKPKELPKRQKSVIEKVETDGDSDIYSSPYLTPSNHQNGSAGNGVNQPKNQATGHENFQYVYSG 

EATGLPGNPKNLPERQKSVIEKVKTGSDSNIYSSPYLTQSNHQNGSA-N QPKNEVKDYKEFKYVYSG 

80 90 100 110 120 130 

150 160 170 180 190 200 

WFYKHAASE— KDFS-NKKIKSGDDGYIFYHGEKPSRQLPASGKVIYKGVWHFVTDTKKGQDFREIIQPS 

WrYKHAKLEIIKE^NLIKGAKSGDDGYIFYHGEKPSRQLPVSGEVTYKGVWHFVTDTKQGQKFNDILGTS 
140 150 160 170 180 190 200 

210 220 230 240 250 260 270 

KKQGDRYSGFSGDGSEEYSNKNESTLKDDHEGYGFTSNLEVDFGNKKLTGKLIRNNAS LNNNTNNDKHTT 

KKQGDRYSGFPGDDGEEYSNKNEATLQGSQEGYGFTSNLKVDFNKKKLTGELIRNN-RVTNATANDKYTT 
210 220 230 240 250 260 270 

280 290 300 310 320 330 340 

QYYSLDAQITGNRFNGTATATDKKEN-ETKLHPFVSDSSSLSGGFFGPQGEELGFRFLSDDQKVAWGSA 

QYYSLEAQVTGNRFNGKATATDKPGTGETKQHPFVSDSSSLSGGFFGPKGEELGFRFLSNDQKVAWGSA 
280 290 300 310 320 330 340 

350 360 370 380 390 400 410 

KTKDKLENG — AAASGSTGAAASGGAAGTSSENSKLTTVLDAVELTLNDKKIKNLDNFSNAAQL\A/I)GIM 

KTQDKAANGNTAAASGGTDAAASNG^GTSSENSKLTTVLDAVELTLNDKKIKNLDNFSNAAQLVVDGIM 
350 360 370 380 390 400 410 

420 430 440 450 460 470 

IPLLPKDSESGNTQADKGK NG — G-TEFTRKFEHTPESDKKD — AQAGTQ-TNGAQTASNTAGDTNG 

IPLLPETSESGSNQADKGKKGKNGKNGGTDFTYKTTYTPKNDDKDTKAQTGAAGSSGAQTDLGKADVNGG 
420 430 440 450 460 470 480 

480 490 500 510 520 530 540 

K--TKTYEVEVCCSNLNYLKYGMLTRKNSKSAMQAGGNSSQADAKTEQVEQSMFLQGERTDEKEIPTDQN 

KAET KTYEVEVCCSNLNYLKYGMLTRKNSKSAMQAGGNSSQADAKTEQVEQSMFLQGERTDEKEI PNDQN 
490 500 510 520 530 540 550 
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550 560 570 580 590 600 sin 

™RGSWYGHIANGTSWS^^ 

WRGSWYGHIASSTSWSGNASNATSGNRAEFTVN^ 

560 570 560 590 600 610 620 

620 630 640 650 660 670 680 

==i^ ^ = = = = = P ^^^^ ^ ^^^^^^^^2^^^ ^5^^ E L G GW FAY P G D K Q T E KAT AT S S DG N S AS S ATW 

KTADLGFDLDQSNTTGTPKAYITDAKVQGGFYGPK^ 

630 640 650 660 670 680 690 
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Figure 2 



IM2169 
6940 



10 20 30 40 50 60 70 

CLGGGGSFDLDS^T^PRPAPKYQDVSSEKPQA^ 

CLGGGGTFDLDSVDTEAPRPDPKYQDVSSEKPQAQKDQGGYGFAMRLKR^YSAAKEDEWLNESDWET 
10 20 30 40 50 60 70 

80 90 100 HO 120 130 

EKVETD— GDSDI YS S PY^T PSNHQNGSAGNGVNQ PtO^QAXGHEN E*Q WYSGW 

TGLPTEPKKLPLKQESVISKVQANNGDNNIYTSPYLTQSNHQNSSINGGANLP^EVTNYKDFKYVYSGW 
80 90 100 U0 120 130 140 

150 160 170 180 190 200 

"^^^f — KDE-SKKK- IXSGDOGYI FYHGEKPS RQI.PAS6KVZ YKGVHHFVTDTKKC5QDFREI IQPS K 

FYKHAKNEIIRENSSIKGAKNGDDGYIFYHGKEPSRQLPASGTVTYKG^ 

150 160 170 180 190 200 210 

210 220 230 240 250 260 270 

KQGDRYSGFSGDDDEQYSNKNESMLKDGQEGYGFTSNLE^rcSKK^ 

220 230 240 250 260 270 

280 290 300 310 320 330 340 

YYSLDAQITGNRFNGKAIRTDKPDTGGTKLHPFVSDSSSLSGGFFGPKGEELGFR^ 

290 300 310 320 330 340 

350 360 370 380 390 400 410 

Z=== L ==2^^f = S 3°^^f G f^^f f ^^^ 1 ^ DA ^ LTLNDKK:X KNLDNF-SNAAQLWDGIMI PL 
TKDKTENC^VASGGTDAAASN<^GTS S ENS KLTTVLl^ 

360 370 380 390 400 410 

420 430 440 450 460 470 480 

LPKDSESGNTQADKGKNGGTEFTRKFEHTPES^ 

LPEASESGNNQANQGTNGGTAFTRKFDHTPESDKKDAQAGTQTNGAQTASNTA^ 

430 440 450 460 470 480 

490 500 510 520 530 540 550 

NLNYLKYGMLTRKNSKSAMQAGESSSQADAKTEQVEQSMFLQGERTDEKEIPS 

500 510 520 530 540 5S0 

560 570 580 590 600 610 620 

~ I If =f 2= =3 tDKE f 2=^^— ~- ^ff KLXAEN RQAQX FT I EGM I QGNG FEGTAKTAES G FDLDQ K 

KSTSWSGNASNATSGNRAEFTVNFADKKITGTLTAJ3NRQEAT 

570 580 590 600 610 620 
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630 640 650 660 670 680 can 

NTTRTP^YITD^G™^ 
NTTRTPKAYITDAKVQGGFYGPKAEELGGWFAYP^ 

640 650 650 670 680 690 
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Figure 3 



IM2169 
S3032 

10 20 30 40 50 60 

clgggggsfdldsvdteaprpapkyqdvssekpqaqkdqggygfamrlkr^yps^en^Znesdwe 

10 20 30 40 50 60 70 

80 90 100 110 120 130 

A ^LPTKPKELPKRQKS VI EKVETDGDSD- - 1 YSSPYLTPSNHQNGSAGNGVNQPKNQATGHENFQYVY 

TTGLPSNPKNLPERQK5VT DQVETDGDSNNSNIYSSPYLTQSNHQNGNTGNGVNQPI^EVTDYKNFKYVY 
80 90 100 110 120 130 140 

140 150 160 170 180 190 200 

SGWFYKHAKREWIA\^PKIAKNGDDGYIFYHGKDPSRQLPAS^ 

150 160 170 180 190 200 210 

210 220 2 30 240 250 260 270 

sknqgdrysgfsgdddeqysnknesmlkdghegygfasnle~vd7dnk^ 

220 230 240 250 260 270 280 

280 290 300 310 320 330 340 

TQYYSLDATLKGNRFSGKAEATDKPKNDGETKEHPF^DSSS^ 

290 300 310 320 330 340 350 

350 360 370 380 390 400 410 

SAKTKDKLENGjAA-Aj^ 

SAKTKDKPANGNTAEASGGTDAAASGGAAGTSSENSKLTTV^^^^ 

360 370 380 390 400 410 420 

420 430 440 450 460 470 480 

IMIPLLPQNSTGKNNQPDQGKNGGTAFIYKTTYTPKNDDKDTKAQTVTGG^ 

430 440 450 460 470 480 490 

490 500 510 520 530 540 550 

f =~f =i==~=f M =I_!™ S KSW ^ 

EVCCSNLNYLKYGLLTRKTAGNTVGSGNSSPTAAAQTDA--QSMFLQGE^ 

500 510 520 530 540 550 

560 570 580 590 600 610 620 

= =— s ^ = ^^^^^ ^ K ^ T G *^ LTAEN RQ AQ X FT I EGMIQGNGE"E GT AKT AE S G E* D L 

HIASSTSWSGNASDKEGGNRAEFTVNFGEKKITGTLTAENRQEATFTIDGKIEGNGFSGTA^TA^LGFDL 
570 580 590 600 610 620 
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630 640 650 660 670 fifln son 

DQKNTTRTP^YITDAKVKGGFYGP 

640 650 660 670 . 680 690 
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Figure 4 



10 20 30 40 50 60 

346 361 380 

1 TKDKLENGAA — ASGSTGAAASGGAAGTSSENSKLTTVLDAVELTLNDKKIKNLDNFSNA 5 8 

2 TKDKTENGAV — ASGGTDAAASNGAAGTSSENSKLTTVLDAVELKLGDKEVQKLDNFSNA 58 

3 TKDKTENGAV — ASGGTDAAASNGAAGTSSENSKLTTVLDAVELKLGDKEVQKLDNFSNA 58 

4 TQDKPRNGAV — ASGGTGAARSNGAAGQSSmSKLTTVLDAVELTLNDKKIKNLDNFSNA 58 

5 TQDKAANGNTAAASGGTDAAASNGAAGTSSENSKI-TTVLDAVELTLNDKKIKNLDNFSNA 60 

6 KRDKAESGGGNGASGGTDAAASNGAAGTSSENSKiTTVLDAVELKSGGKEVKNLDNFSNA 60 

7 TKDKPRNGAV — ASGGTDAAASNGAAGTSSENGKLTTVLDAVELTLNDKKIKNLDNFSNA 58 

8 TKDKPANGNTAEASGGTDAAASGGAAGTSSENSKI*TTVLDAVELTHGGTAIKNLDNFSNA 60 

9 TKDKPGNGA RLQAARCGTSNGAAGQSSENSKLTTVLDAVELKLGDKEVQKLDNFSNA 57 

C *+DK: : *G+:+: *++*++* *+S+GAAG+SSEN*KLTTVLDAVEL :+: +* : : ++LDNFSNA 



70 80 90 100 110 120 

A 1 *? A A C 

1 AQLWDGIMIPLLPKDSESGNTQADKGK NGGTEFTRKFEHTPESDKKDAQAGTQ 112 

2 AQLWDGIMI PLLPEASESGNNQANQGT NGGTAFTRKFDHTPESDKKDAQAGTQ 112 

3 AQLWDGIMI PLLPEASESGNNQANQGT NGGTAFTRKFDHTPESDKKDAQAGTQ 112 

4 AQLWDGIMI PLL PEASES GKNQANQGT NGGTAFTRKFNHTPKSDEKDTQAGTA 112 

5 AQLWDGIMI PLLPETSESGSNQADKGKKGKNGKNGGTDFTYKTTYTPKNDDKDTKAQTG 12 0 

6 AQLWDGIMIPLLPKDSESGNTQADKGK NGGTKFTRKFEHTPESDKKDAQAGTQ 114 

7 AQLWSGIMI PLMPETSESGNNQADKGK NGGTAFTRKFDHTP KS DEKDTQAGT P 112 

8 AQLWDGIMI PLLPQNSTGKNNQPDQGK NGGTAFI YKTTYTPKNDDKDTKAQTV 114 

9 AQLWDGIMI PLLPKDSESGKNQADKGK NGETEFTRKFEHTPES DEKDAQAGTP 111 

C AQLW*GIMIPL*P: . S***++Q*+ : G: NG*T: F*+K+ . +TP: +D: KD : +A+T : 



130 140 150 160 170 180 

465 482 499 

1 TNGAQTASNTAGDTNGKT KTTEVEVCCSNLNYLKYGMLTRKNSKSAMQAGGNSSQ 1 67 

2 TNGAQTASNTAGDTNGKT KTYEVEVCCSNLNYLKYGMLTRKNSKSAMQAGESSSQ 1 67 

3 ANGAQTASNTAGDTNGKT KTYEVEVCCSNLNYLKYGMLTRKNSKSAMQAGESSSQ 1 67 

4 ENGNPAASNTAGDANGKT KTYEVEVCCSNLNYLKYGMLTRKNSKSAMQAGESSSQ 1 67 

5 AAGSSGAQTDLGKADVNGGKAETKTYEVEVCCSNLNYLKYGMLTRKNSKSAMQAGGNSSQ 180 

6 TNGAQTASNTAGDTNGKT KTYEVEVCCSNLNYLKYGLLTRKTAGNTGEGGNGSQT 169 

7 TN GAQTAS GTAGVTGGQAG KTYAVEVCCSNLNYLKYGLLTRKTADNTVGSGNGSST 168 

8 TGGTQTASNTAGDANGKT KTYEVEVCCSNLNYLKYGLLTRKTAGNTVGSGNSSPT 169 

9 S N GAQT ASNTAGDTNGKT KTYETVNLC-SNLNYLKYGLLTRKTAGNTGEGGNSSPT 1 65 



C : +G+++A*+**G+++*++. KTY* V* *C*SNLNYLKYG : LTRK : : r : : : : :G: :S+: 

190 200 210 

521 

1 ADAKTEQVEQSMFLQGERTDEKEI PTDQ-NW 198 

2 ADAKTEQVEQSMFLQGERTDEKEI PSEQ-NIV 198 

3 ADAKTEQVGQSMFLQGERTDEKEI PSEQ-NIV 198 

4 ADAKTEQVGQSMFLQGERTDEKEI PNDQ-NW 198 

5 ADAKTEQVEQSMFLQGERTDEKEI PNDQ-NW 211 

6 AAAQTAQGAQ3HFLQGERTDEKEI F5EQ-NW 2 00 

7 AAAQTAQGAQSMFLQGERTDEKEIPKEQQDIV 200 

8 AAAQTD — AQSMFLQGERTDENKI PSEQ-NW 198 

9 AA-QTAQGAQSMFLQGERTDEKEI PNDQ-NW 195 
C A : * : T : * : : QSMFLQGERTDE* * I P : : Q *+V 
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Figure 5 
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Figure 6 
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Figure 7 
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Figure 8 



M982 
B283 

10 20 30 40 50 60 70 

CLGGGGSFDLDSVDTEAPRPAPKYQDVSSEKPQAQKDQGGYGFAMRLKRRNWYPGAEESEVKLNESDWEA 

CLGGGGSFDLDSVDTEj^PRPAPKYQDVSSETPQAQKDQGGYGFAMRFKRRNWYPKNEEDHKALSE^lDWEK 
10 20 30 40 50 60 70 

80 90 .100 110 120 130 140 

TGLPTKPKELPKRQKSVIEKVETDGDSDIYSSPYLTPSNHQNGSAGNGVNQPKNQATGHENFQYVYSGWF 

LG AGKPDEFPQRNE ILN M TDG ILSES L QL GE G G KSRVEGYTDFQYVRSGYI 
80 90 100 110 120 

ISO 160 170 180 190 200 210 

YKHAASEKDFSNKKIKSGDDGYIFYHGEKPSRQLPASGKVI YKGVWHFVTDTKKGQDFREIIQPSKKQGD 

YRNGANKI DFQKKIALSGPDGYLFYKGSNPSQALPM GKVGYKGTWDYVTDAKMGQKFSQL AGFPAGD 
130 140 150 160 170 180 

220 230 240 250 260 270 280 

RYSGFSGDGSEEYSNKNESTLKDDHEGYGFTSNLEVDFGNKKLTGKLIRNNAS LNNNTNNDKHTTQYYSL 

RYGALSAEEADVLRNKSEA QQGQTDFGLTSEFEVDFAAKTMTGALYRNNRITNNETENKAKQI KRYDI 
200 210 220 230 240 250 

290 300 310 320 330 340 

DAQ I TGN RFN GTATAT D K KENETKLHPFVSDSSSLSGGFFGPQGEELGFRFLSDDQKVAWGSAKTKDK 

QADLHGNRFSGKATATDKPKNDETKEHPFV/SDSSSLSGGFFGPKGEELGFRFLSDDQKVAWGSAKTKDK 
260 270 280 290 300 310 320 

360 370 380 390 400 410 

LENGAAASGSTGAAASGGAAGTSSENSKLTTVLDAVELTLNDKKIKNLDNFSNAAQLWDGIMIPLLPKD 

LENGAAASGSTGAAASGGAADMPSENGKLTTVXDAVELKSGGKEVKNL^ 
330 340 350 360 370 380 390 

430 440 450 460 470 480 

SESGNTQADKGKNGGTEFTRKFEHTPESDKKDAQAGTQTNGAQTASNTAGDTNGKTKTYEVEVCCSNLNY 

SESESNQADKGKNGGTAFTRKFEHTPESDKKDTQAGTAENGNPAASNTAGDTNGKTKTYEVEVCCSNLNY 
400 410 420 430 440 450 460 

500 510 520 530 540 550 

LKYGMLTRKNSKSAMQAGGNSSQADAKTEQVEQSMFLQGERTDEKEIPTDQ NWYRGSWYGHIANGTSW 

LKYGMLTRKNSKSAMQAGENGSLADAKTEQVEQSMFLQGERTDEKEIPKEQQDIVYRGSWYGHIANDTSW 
470 480 490 500 510 S20 530 

570 580 590 600 610 620 

SGNASDKEGGNRAEFTVNFADKKITGKLTAENRQAQTFTIEGMIQGNGFEGTAKTAESGFDLDQKNTTRT 

SGNASDREGGNRADFTVNFGTKKINGTLTAENRQEATFTIVGDIKDNGFEGTAKTADSGFDLDQSNTTRT 
540 550 560 570 580 590 600 
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640 650 660 670 . 680 690 

PKAYITDAKVKGGFYGPKAEELGGWFAYPGDKQTEKATATSSDGNSASSATWFGAKRQQPVQ 

PKAYITDAKVKGGFYGPICAEELGGWFAYPGDKQTEKATVTSGDGLSASSATWFGAKRQKPVQ 
610 620 630 640 650 660 
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Figure 9 



M982 



B2163 

10 20 30 40 50 60 

CLGGGGSFDLDSVDTEAPRPAP KYQDVS S EKPQAQKDQGG YGFAMRLKRRNWYPGAEES EVKLNESDWE 

CLGGGGSFDLDSVDTEAPRPAPPKYQDVSSEKPQAQKDQGGYGFAMRLKRRNRHPQAKEDKVELNPNDWE 
10 20 30 40 50 60 70 

80 90 100 110 120 130 

ATGLPTKPKELPKRQKSVIEKVETDGDSDI YSSPYLTPSNHQNGSAGNGVNQPKNQATGHENFQYVYSGW 



ETGLPSKPQNLPERQQSVIDKVKTDDGSNIYTSPYLTQSNHQNGSTNSGANQPKNEVKDYKNFKYVYSGW 
80 90 100 110 120 130 140 

15G 1-6 G 17 G 180 T90 2 00 

FYKHAASEKDFSNKKIKSGDDGYIFYHGEKPSRQLPASGKVT YKGVWHFVTDTKKGQDFREIIQPSKKQG 

FYKHAESEREFSKIKFKSGDDGYI FYHGKDPSRQLPTSEKVI YKGVWHFVTDTEKGQKFNDILET5KGQG 
150 160 170 180 190 200 210 

220 230 240 250 260 270 

DRYSGFSGDGSEEYSNKNESTLKDDHEGYGFTSNLEVDFGNKKLTGKLI RNNAS LNNNTNNDKHTTQYYS 

DRYSGFSGDDGETTSNRTDSNLNDKHEGYGFTSNLEVD FGSKKLTGKLI RNN RVTNATTNDKYTTQYYS 
220 230 240 250 260 270 

290 300 310 320 330 340 

LDAQITGNRFNGTATATDKKENE TKLHPFVSDSSSLSGGFFGPQGEELGFRFLSDDQKVAVVGSAKTKD 

LDAQITGNRTOGKAIAADKPDTGGTKLHPFVSDSSSLSGGFFGPKGEELGFRFLSDDKKVAVVGSAKTKD 
290 300 310 320 330 340 

360 370 380 390 400 410 

KLENGAAASGSTGAAASGGAAGTSSENSKLTTVXDAVELTLNDKKIKNLDNFSNAAQLVVDGIMIPLLPK 

KTENGAVASGGTDAAASNGAAGTSSENSKLTTVLDAVELKLGDKEVQKLDNFSNAAQLWDGIMIPLLPE 
360 370 380 390 400 410 

430 440 450 460 470 480 

DSESGNTQADKGKNGGTEFTRKFEHTPESDKKDAQAGTQTNGAQTASNTAGDTNGKTKTYEVEVCCSNLN 

TSESGNNQANQGTNGGTAFTRKFDHTPESDKKDAQAGTQTNGAQTASNTAGDTNGKTKTYEVEVCCSNLN 
430 440 450 460 470 480 

500 510 520 530 540 550 

YLKYGMLTRKNSKSAMQAGGNSSQADAKTEQVEQSMFLQGERTDEKEIPTDQI^VVYRGSWYGHIANGTSW 

YLKYGMLTRKNSKSAMQAGESSSQADAKTEQVGQSMFLQGERTDEKEIPSEQNIVYRGSWYGHIASSTSW 
500 510 520 530 540 550 

570 580 590 600 610 620 

SGNASDKEGGNRAEFTVNFADKKITGKLTAEN RQAQTFTI EGMIQGNGFEGTAKTAESGFDLDQKNTTRT 



SGNASDKEGGNRAEFTVNFGEKKITGTLTAENRQEATFTIDGKIEGNGFSGTAKTAELGFDLDQKNTTRT 
570 580 590 600 610 620 
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640 650 660 670 . 680 690 

PKAYITDAIO/KGGFYGPKAEELGGWFAYPGDKQTEKATATSSDGNSASSATVVFGAKRQQPVQ 

PKAYITDAKVQGGFYGPKAEELGGWFAYQGDKQTENTTVASGNGNSASSATWFGAKRQKPVQ 
640 650 660 670 680 690 
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Figure 10 

10 20 30 40 50 60 

346 361 380 

1 TKDKLENG — AAASGSTGAAASGGAAGTSSENSKLTTVXDAVXLTLNDKKIKNLDNFSN 5 7 

2 TKDKTENG — AVASGGTDAAASNGAAGTSSENSKLTTVLDAVELKLGDKEVQKLDNFSN 57 

3 TQDKPRNG — AVASGGTGAARSNGAAGQSSENSKLTTVLDAVELTLNDKKIKNLDNFSN 57 

4 TKDNTANGNTAAASGGTDAAASNGAAGTSSENGKLTTVLDAVELTLNDKKIKNLDNFSN 60 

5 TKDKTENG — AVASGGTDAAASNGAAGTSSENSKLTTVLDAVELKLGDKEVQKLDNFSN 57 

6 TQDKAANGNTAAASGGTDAAASNGAAGTSSENSKLTTVLDAVELTLNDKKIKNLDNFSN 5 9 

7 RKDKAESGGGNGASGGTDAAASNGAAGTSSENSKLTTVLDAVELKSGGKEVKNLDNFSN 59 

8 TKDK PAN GNTA£LASGGTDAAASGGAAGTSSENSKI*TTVL DAVE LTHGGTAIKNLDNFSN 59 

9 TKDKPRNG — AVASGGTDAAASNGAAGTSSENGKLTTVLDAVELTLNDKKI KNLDNFSN 57 

10 TKDKLENG — AAASGSTGAAASGGAADMPSENGKLTTVLDAVELKSGGKEVKNLDNFSN 57 

11 TKDKTENG — AVASGGTDAAASNGAAGTSSENSKLTTVLDAVELKLGDKEVQKLDNFSN 57 
C **D* . : *G. . * : ASG*T+AA* S+GAA* * * SEN+KLTTVLDAVEL : + : +* : : ++LDNFSN 



70 80 90 100 110 120 

417 445 

1 AAQLWDGIMI PLLPKDSESGNTQADKGK NGGTEFTRKFEHTPES DKKDAQAGT 111 

2 AAQLWDGIMI PLL PEASES GNNQANQGT NGGTAFTRKFDHTPESDKKDAQAGT 111 

3 AAQ LWDG I M I P L L PEASES GKNQANQGT NGGTAFTRKFNHT PKSD E KDTQAGT 111 

4 AAQLWDGIMI PLL PEASES GNNQANQGT NGGTAFTRKFAHTPKS DEKDTHAGT 114 

5 AAQLWDGIMI PLL PEASES GNNQANQGT NGGTAFTRKFDHTPESDKKDAQAGT 111 

6 AAQLWDGIMI PLLPETSESGSNQADKGKKGKNGKNGGTDFTYKTTYTPKNDDKDTKAQT 119 

7 AAQLWDGIMI PLLPKDSESGNTQADKGK NGGTKFTRKFEHT PES DKKDAQAGT 113 

8 AAQLWDGIMI PLL PQNSTGKNNQPDQGK NGGTAFI YKTTYTPKNDDKDTKAQT 113 

9 AAQ LWSGIMIPLMPETSESGNNQADKGK --NGGTAFTRKFDHTPKSDE KDTQAGT 111 

10 AAQLWDGIMI PLLPKNSESESNQADKGK NGGTAFTKKFEHTP ES DKKDTQAGT 111 

1 1 AAQLWDGIMI P LL PETSES GNNQANQGT NGGTAFTRKFDHTPESDKKDAQAGT 111 

C AAQLW*GIMIPL*P+.S*** + *Q*: :G: NGGT+F* * K* . *TP : * D : KD : +A*T 

130 140 150 160 170 180 

465 482 499 

1 QTNGAQTASNTAGDTNG KTKTYEVEVCCSNLNYLKYGMLTRKNSKSAMQAGGNSS 166 

2 QANGAQTASNTAGDTNG KTKTYEVEVCCSNLN YLKYGMLTRKNSKSAMQAGESSS 166 

3 AENGNPAASNTAGDANG KTKTYEVEVCCSNLN YLKYGMLTRKNSKSAMQAGESSS 166 

4 AANGDQAASNTAGDTNG KTKTYEVEVCCSNLNYLKYGLLTRKTAGNTGEGGNGSQ 169 

5 QTNGAQTASNTAGDTNG KTKTYEVEVCCSNLN YLKYGMLTRKNSKSAMQAGESSS 166 

6 GAAGSSGAQTDLGKADVNGGKAETKTYEVEVCCSNLNYLKYGMLTRKNSKSAMQAGGNSS 17 9 

7 QTNGAQTASNTAGDTNG KTKTYEVEVCCSNLNYLKYGLLTRKTAGNTGEGGNGSQ 168 

8 VTGGTQTASNTAGDANG KTKTYEVE VC C S N LN YL K YG L LT RKT AGNTVGS GN S S P 168 

9 PTNGAQTASGTAGVTGGQAG KTYAVEVCCSNLNYLKYGLLTRKTADNTVGSGNGSS 167 

10 AEN GN PAASNTAGDTNG KTKTYEVE VC C S N LN YLKYGMLTRKNSK S AMQAGENG S 166 

11 QTNGAQTASNTAGDTNG KTKTYEVEVCCSNLN YLKYGMLTRKNSKSAMQAGESSS 166 

C : : *G: ++A+***G*+** . . : +KTY*VEVCCSNLNYLKYG+LTRK++++++++G : : *+ 
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Figure 10 (continuation) 



190 200 210 

521 

1 QADAKTEQVEQSMFLQGERTDEKEI PTDQ-hTW 

2 QADAKTEQVGQSMFLQGERTDEKEI PSEQ-NIV 

3 QADAKTEQVGQSMFLQGERTDEKEI PNDQ-NW 

4 TAAAQTAQGAQSMFLQGERTDEKEIPSEQ-NV- 

5 QADAKTEQVEQSMFLQGERTDEKEI PSEQ-NI V 

6 QADAKTEQVEQSMFLQGERTDEKEI PNDQ-NV- 

7 TAAAQTAQGAQSMFLQGERTDEKEIPSEQ-NV- 

8 TAAAQT--DAQSMFLQGERTDENKIPSEQ-NW 

9 TAAAQTAQGAQSMFLQGERTDEK EIPKEQQDIV 

1 0 QADAKTEQVEQSMFLQGERTDEKEI PKEQQDI V 

1 1 QADAKTEQVGQSMFLQGERTDEKEI PS EQ-NIV 
C :A+A+T+*+.QSMFLQGERTDE**IP:+Q *: + 
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